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O gênero Oxymycterus possui uma taxonomia bastante confusa, sendo 
relativamente mal entendido os reais limites entre as espécies, suas relações 
filogenéticas, distribuição e história natural. Algumas de suas espécies possuem ampla 
distribuição geográfica, ocorrendo em mais de uma formação fitofisionômica ou em 
mesmos biomas, geralmente em simpatria com congêneres de “distribuição restrita”.  
Neste contexto, o presente estudo teve por objetivo investigar a variabilidade 
haplotípica de gênero Oxymycterus no Brasil Meridional (Estados do PR, SC e RS), 
através do sequenciamento do gene mitocondrial citocromo b (cyt b) de 181 espécimes, 
utilizando também sequencias disponíveis em banco de dados públicos (Genbank) como 
referencia, com o intuito de investigar as potenciais espécies existentes na Região Sul. 
Apesar de a literatura relatar quatro táxons para o Sul do Brasil, a análise filogenética 
Bayesiana revelou a existência predominante de duas espécies na região (O. nasutus e 
O. aff. quaestor) e a inédita extensão de ocorrência de um táxon cuja distribuição na Mata 
Atlântica restringia-se até então a região Sudeste (O. dasytrichus). A inferência Bayesiana 
também revelou possíveis erros de informações depositadas em banco de dados, levando 
a conflitos de identificação de uma amostra entre O. delator e O. amazonicus, e 
identificando potencialmente uma espécie nova registrada para regiões de Cerrado no 
Oeste do Estado do Paraná. 
Ainda de acordo com os resultados obtidos, O. nasutus e o “O. quaestor’’ são 
linhagens com marcada estruturação interna. Oxymycterus nasutus formou clados 
distintos, dentre eles, dois grupos exclusivos que pertencem ao Planalto Meridional e a 
Planície Costeira/RS. A linhagem de O. quaestor possui distribuição somente no Planalto 
Meridional, e também apresentou marcada divisão em dois clados, indicando a possível 
existência de espécies crípticas dentro deste grupo, cuja divergência genética superou a 
média interespecífica do gênero (> 6%). Essa informação é forte evidência de uma 
potencial espécie nova no Sul do Brasil, que ainda necessita revisão de caracteres 
morfológicos comparativos às demais linhagens próximas para robusta definição.  
 






Quite confusing taxonomy, being relatively misunderstood over the limits between 
species, phylogenetic relationships, and the natural history and distribution of the group, 
some species of Oxymycterus have wide geographical distribution, occurring in more than 
one phytophysiognomic training or same biomes, usually with sympatric congeners 
"restricted distribution". 
In this context, the present study aimed to investigate the haplotype variability 
Oxymycterus kind in southern Brazil (PR, SC and RS states), by sequencing the 
mitochondrial cytochrome b gene (cyt b) of 181 specimens, also using sequences 
available in public database (Genbank) as a reference, in order to investigate the potential 
species existing in the South. Although the literature report four taxa for the South Brazil, 
the Bayesian phylogenetic analysis revealed the existence of two predominant species in 
the region (O. nasutus and O. aff. quaestor) and the unprecedented extent of occurrence 
of a taxon whose distribution in the Atlantic Forest was restricted so far to Southeast (O. 
dasytrichus). The Bayesian inference also revealed possible error information deposited in 
the database, leading conflicts to identifying a sample of between O. delator and O. 
amazonicus, and potentially identifying a new recorded species to savannah regions in the 
west of Paraná. 
Also according to the results obtained, O. nasutus and "O. quaestor'' are markedly 
lines with internal structure. Oxymycterus nasutus formed distinct clades, including two 
exclusive groups belonging to the Southern Plateau and the Coastal Plain. The strain of O. 
quaestor has distribution only in the southern Plateau, and also showed marked division 
into two clades, indicating the possible existence of cryptic species within this group, 
whose genetic divergence exceeded interspecific average gender (> 6%). This information 
is strong evidence of a potential new species in southern Brazil, which still requires review 
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Os mamíferos de pequeno porte, em especial os roedores, apresentam uma ampla 
distribuição geográfica em todos os continentes (exceto Antártida e ilhas do Pacífico), e uma 
das mais complexas variações cariotípicas observadas nos vertebrados. Contudo, seus 
diversos rearranjos cromossômicos, ainda são na maioria das linhagens, pouco caracterizada, 
embora alguns grupos já possuam um cariótipo padrão definido. Porém, para algumas 
espécies, a citogenética não é um meio viável de identificação taxonômica, por causa da 
semelhança, tanto no seu número diploide, como nos padrões de bandas que os 
cromossomos apresentam, como, por exemplo, o gênero Oxymycterus (2n = 54 e NFA = 64). 
 A utilização de marcadores moleculares, nestes casos, pode ser um meio eficaz de 
identificação e delimitação de espécies, em particular o uso de sequências de DNA 
mitocondrial (mtDNA). A vantagem do mtDNA como marcador é a frequência extremamente 
baixa de transposições, inversões, rearranjos e recombinação, permitindo a caracterização de 
linhagens filogenéticas sem a ambiguidade causada pela recombinação meiótica que ocorre 
nos genes nucleares. Além disso, a comparação de arranjos de genes mitocondriais tornou-
se um meio para inferir relações evolutivas antigas, uma vez que os rearranjos parecem ser 
eventos únicos, geralmente raros, e que dificilmente surgem de forma independente em 
linhagens evolutivas distintas. Este trabalho consiste no sequenciamento do gene 
mitocondrial citocromo b (cyt b) em espécimes do gênero Oxymycterus coletados no Sul do 
Brasil (Paraná, Santa Catarina e Rio Grande do Sul) onde atualmente quatro espécies são 
reconhecidas com base em caracteres morfológicos, porém, de maneira questionável, devido 
à ausência de estruturas de diagnose conspícuas, ou seja, características determinantes para 
distinção de espécies. Devido a tal problemática taxonômica do grupo (e a ausência de limite 
entre as espécies), verificou-se a necessidade de avaliar a variabilidade genética ocorrente no 
sul do Brasil atribuída a diferentes espécies potenciais e estabelecer a distância genética intra 
e interespecífica para os táxons reconhecidos com base na morfologia. Para tal, amostras de 
diferentes localidades ao longo de toda a distribuição do Sul do Brasil foram incluídas, o que 
permitiu fazer inferências sobre a distribuição da variação genética das linhagens no espaço. 
Os resultados contribuem de forma significativa para a elucidação de um antigo e recorrente 
problema taxonômico nos roedores akodontíneos: o estabelecimento de limites conspícuos 
entre espécies utilizando ferramentas moleculares para delimitação. 
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2. DESENVOLVIMENTO 
2.1 ORDEM RODENTIA, Bromwich 1821 
 
    A ordem Rodentia, compreende os roedores, a denominação deriva de rodere, 
palavra origem latina que significa roer. Tal nome é devido aos dentes incisivos 
proeminentes que crescem continuamente, pelo fato de não possuírem raízes, 
característica que todos os membros deste grupo compartilham. Estima-se que exista 
mais de 2.277 espécies viventes, o que perfaz aproximadamente 42% dos mamíferos do 
mundo (MUSSER e CARLETON, 2005). Na América do Sul correspondem a 45% das 
espécies de mamíferos atuais (NOWAK, 1999).  
Os roedores ocupam diversos ambientes terrestres que lhes forneçam condições 
de sobrevivência. Sua dieta é herbívora, carnívora ou onívora, existindo espécimes que 
consomem vegetais, insetos, pequenos invertebrados, fungos, peixes e inclusive outros 
mamíferos, entretanto, os hábitos alimentares deste grupo são predominantemente 
herbívoros (sementes, grãos, frutos, raízes e folhas) (MacDONALD, 1999). De adaptação 
ecológica excepcional, os roedores ocupam os mais diversos ambientes, de climas 
temperados e tropicais. Também podem ocupar regiões de maior revestimento florístico e 
nas mais estéreis; suportam grandes altitudes e em cada região podem mostrar um 
grande número de adaptações fisiológicas (SBALQUEIRO, 1989; MYERS, 2000). Porem, 
estão ausentes em regiões como a Nova Zelândia, Antártida, e ilhas oceânicas (Figura 1). 
Algumas de suas espécies são sinantrópicas, devido à ação antrópica em seus ambientes 
naturais, que quando prejudicados, os forçam a ocupar mesmas áreas urbanas 
(ALEXANDER, 2003; BRASIL, 2002; MYERS, 2000). Seus hábitos podem ser terrícolas, 
cursoriais, arborícolas, aquícolas, galerícolas, fossoriais, rupícolas e arvorícolas (MYERS, 
2000). 
A Ordem possui adaptações a diversos ambientes. Os roedores apresentam 
tamanho corporal e peso muito variados, entre 5 centímetros e 7 gramas na espécie 
Micromys minutus aos 1,3 metros de comprimentos e 70 Kg como na capivara, 
Hydrochoerus hydrochoerus (MacDONALD, 1999). Com grandes variações demográficas, 
as populações de roedores apresentam altas taxas de reprodução e mortalidade e, em 
geral, o ciclo vital é curto. Apresentam diversas estratégias de reprodução e, em geral, os 
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roedores de maior porte reproduzem uma vez ao ano e os de menor mais de uma vez, 
mas isto ocorre em várias oportunidades ao longo de suas vidas (HICKMAN et al., 2004). 
 
 
Figura 1.  Distribuição global de roedores. Antártida e Nova Zelândia, assim como outras regiões não 
possuem estes táxons. Fonte: http://www.ucpress.edu/book.php?isbn=9780520244061 
 
 
De importância taxonômica para a Ordem Rodentia, os roedores apresentam um 
padrão de formula dental 1/1, 0/0, 0/0 e 3/3, mas que pode variar de acordo com grupo de 
12 a 22 dentes, podendo apresentar dentes pré-molares. O gênero Heliophobius é 
exceção, pois apresenta 28 dentes (FELDHAMER et al., 1999). Com forma de cinzel, 
possui quatro dentes incisivos, sendo dois superiores e dois inferiores com raízes abertas. 
Devido ao crescimento contínuo das raízes e superfície externa do incisivo mais rígido 
que a interna, explica a necessidade continua em roer, a fim de provocar o seu desgaste 
(MacDONALD, 1999). Dentes caninos são inexistentes, e no lugar destes, possuem um 
local denominado diastema (uma espécie de espaçamento entre dentes incisivos e pré-
molares) (NOWAK, 1999). Padrões de combinação de esmalte dental macio e esmalte 
dental duro são constantes em cada grupo, possuindo assim sua importância taxonômica 
(HICKMAN et al., 2004). 
Embasados por aspectos morfológicos e evidências moleculares Musser e Carleton 




TABELA 1. Subordens da ordem RODENTIA listadas por MUSSER E CARLETON (2005): 
 
Subordem Nº Famílias Nº Gêneros Nº Espécies* Exemplos 
Myomorpha 7 323 1569 Ratos e camundongos 
Anomaluromorpha 2 4 9 Falso-esquilo voador 
Castorimorpha 3 7 102 Castores 
Hystricomorpha 18 77 290 Capivaras e chinchilas 
Sciuromorpha 3 61 307 Esquilos 
*Número de espécies conhecidas até esta revisão. 
 
               Embora a Subordem Hystricomorpha tenha o maior número de Famílias, a 
Subordem Myomorpha concentra a maior e mais conhecida diversidade do grupo, como 
as Famílias Muridae (em Azul) e Cricetidae (Vermelho) (Figura 2), perfazendo entre 
outras famílias a Superfamília Muroidea.  
 
 
Figura 2. Distribuição das espécies viventes e recentemente extintas de roedores 
através de suas famílias. Em destaque a família Muridae (azul) e Cricetidae (vermelha), 
compondo entre outras famílias a Superfamília Muroidea. Fonte: Wilson e Reeder 
(2005). 
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       2.2 SURGIMENTO DA ORDEM RODENTIA 
 
Considerando a teoria clássica de surgimento e expansão, a Ordem Rodentia teria 
surgido, no final do Paleoceno, por volta de 56 milhões de anos atrás, na América do 
Norte, onde foram encontrados fósseis do Paramys atavus, representante da Família 
Ischyromyidae (Paramyinae). Posteriormente, teria se diversificado no Eoceno, no 
supercontinente Laurásia (América do Norte, Ásia e Europa), se expandindo pela Europa 
e Ásia no Eoceno inferior, assim posteriormente formaram grupos terrestres em faunas 
em todo o mundo (VAUGHAN, 1978; MELÉNLEZ, 1990; VAUGHAN et al., 2000). Durante 
o Oligoceno, deu-se inicio a uma nova diversificação da ordem, surgindo novas famílias 
na América do Norte, Ásia e Europa e também, famílias próprias da África e América do 
Sul, como por exemplo, os caviomorfos na América do sul e os Phiomorpha na África, 
durante o Oligoceno Inferior (MELÉNLEZ, 1990; MacDONALD, 1999; HUCHON e 
DOUZERY, 2001).  
A última grande diversificação da ordem se deu no Mioceno, originando a Família 
Muridae, sendo que neste período que ocorreu a diversificação das famílias atuais de 
roedores. Na América do Sul, a infra-ordem Caviomorpha fixou suas famílias atuais, 
levando em conta o isolamento da América do Sul durante o Mioceno com pouca troca 
faunística. Entretanto, foi no final do Mioceno e início do Plioceno em que ocorreram as 
maiores trocas faunística entre o Norte e o Sul do Continente Americano (REIG, 1987; 
HUCHON et al., 2002). Estudos mais recentes, com base em marcadores moleculares, 
apontam que o surgimento dos grupos basais da Ordem Rodentia, assim como a 
divergência, é incoerente com as datas propostas em literaturas de base paleontológica 
(ADKINS et al., 2001). 
Kumar e Hedges (1998), baseados em divergências de sequencias de proteínas, 
propõem que os ancestrais dos roedores teriam surgido por volta de 110 milhões de anos 
atrás, onde as duas subordens basais Sciuromorpha e Hystricomorpha teriam divergido. 
Porém, Adkins et al. (2001) a partir de dados moleculares nucleares e mitocondriais 
múltiplos, estima que os grupos Sciuromorpha e Hystricomorpha teriam divergido a 75 
milhões de anos ainda no final do período Cretáceo.  
Outra incompatibilidade é verificada quanto ao surgimento da subordem 
Myomorpha, grupo que compreende, entre outros, os gêneros Rattus e Mus (Familia 
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Muridae). Os registros fósseis analisados por Flynn et al. (1986) apontam que os 
Murídeos (Muroidea) teriam surgido a 36 milhões de anos, outros autores como Jacobs e 
Pilbeam (1980), considerando aspectos fósseis e morfológicos, destacam que este grupo 
não tem mais que 14 milhões de anos para este grupo. Contudo, alguns autores, 
embasados em análises moleculares, discordam das datas propostas com base em 
fósseis. Kumar e Hedges (1998), por exemplo, verificam que o surgimento dos Muroidea 
se deu a 66,2 milhões de anos, com posterior diversificação de Cricetídeos e Murídeos a 
65,8 milhões de anos. Considerando a diversificação do grupo do Rattus/Mus (Familia 
Muridae), Kumar e Hedges (1998), Huchon et al. (2000) e Adkins et al. (2001), propõem 
que grupos teria se diversificado a 40,7, 41,7 e 23 milhões de anos, respectivamente. 
Vale ressaltar que os autores utilizaram diferentes marcadores e/ou combinação de 
marcadores. 
A incompatibilidade entre dados moleculares e morfologia é uma consequência da 
história evolutiva antiga de linhagens de roedores, sendo que estes dados se apresentam 
incoerentes devido a grandes lacunas fósseis dentre os mamíferos, e que apesar dos 
roedores terem um relógio molecular mais “acelerado” que os demais grupos, padrões de 
evolução molecular não são estáveis considerando diferentes grupos de mamíferos e 
marcadores selecionados (WU e LI 1985; FOOTE et al., 1999). Apesar de se destacar 
como a Ordem que possui a evolução molecular mais acelerada da Classe Mammalia, 
possuindo uma taxa de evolução duas vezes mais rápida do que comparada a taxa de 
evolução de genes humanos (Li e Wu, 1987), as taxas de evolução molecular não são 
estáveis para todos os grupos desta Ordem. Assim, as taxas de diversificação, parecem 
não ter sido constantes no decorrer do tempo geológico e que ainda alguns grupos de 
roedores ainda sofrem mudanças significativas nas taxas de diversificação, tendo 
destaque a dois grupos: Sciuromorpha (clado dos Esquilos), e o Myodonta (Myomorpha), 
em especial as Famílias Cricetidae e Muridae (FABRE et al., 2012). 
 
2.3 FAMÍLIA CRICETIDAE, Rochebrune 1883 
 
          Os cricetídeos ocupam uma ampla variedade de habitats, abrangendo climas 
quentes, úmidos, frios e secos. Estes habitats incluem pastagens, prados, campos 
agrícolas, florestas, paisagens rochosas de montanhas, desertos, perímetros urbanos e 
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suburbanos, praias, lagos, lagoas, rios, mangues, pântanos e brejos, e inclusive regiões 
de elevada, a mais de 5.000 metros (NOWAK, 1999). Os membros desta Família podem 
viver solitários, em casais ou mesmo em bandos. Podem apresentar alta capacidade 
reprodutiva, quando há abundancia de recursos e área disponível, elevando o número de 
indivíduos até que o ambiente se esgote, e então, migram a novas regiões (HASS, 2006). 
Podem ser carnívoros, onívoros ou herbívoros, variando sua dieta entre folhas, sementes, 
frutos, tubérculos, raízes, insetos, invertebrados terrestres e peixes. São predados por 
uma variedade de mamíferos carnívoros (como raposas, gatos e fuinhas), aves de rapina 
(como falcões, águias e corujas) e serpentes.   
A presença de ectoparasitas é ocorrente na Família Cricetidae, podendo ser 
parasitados por ácaros e carrapatos (Acari), pulgas (Siphonaptera) e piolhos (Anoplura) 
(BARROS-BATTESTI et al., 1998; WHITAKER et al., 2007). Endoparasitas também 
podem ser verificados em Cricetídeos, como por exemplo, o platelminto do gênero 
Schistosoma (causador da esquistossomose), sendo os roedores Holochilus brasiliensis e 
Nectomys squamipes os hospedeiros (PICOT, 1992).  Os roedores desta Família 
possuem uma importância médica, pois podem ser portadores de Hantavírus, um tipo viral 
que pode levar a síndrome pulmonar e cardiovascular. Na Europa e Ásia podem ser 
portados por Myodes glareolus, na América do Norte e Central pelas espécies 
Peromyscus maniculatus, Oryzomys palustres e Sigmodon hispidus, e na América do Sul 
pelos gêneros Akodon, Oligoryzomys e Bolomys (PINCELLI et al., 2003; MULLER et al., 
2013). Jonsson et al. (2010) relata que roedores Sul Americanos também podem 
hospedar Arenavírus, um vírus que pode levar a febre hemorrágica. Os protozoários 
também podem se hospedar em Cricetídeos causando várias doenças em humanos como 
a Leishmaniose, causado pelo Leishmania donovani, hospedado no Cricetídeo Calomys 
callosus (MELLO e TEIXEIRA, 1984), doença de chagas pelo protozoário Trypanosoma 
cruzi hospedeiro em Akodon montensis e Oxymycterus judex, demonstrando que estes 
roedores sul-americanos podem ser reservatórios naturais de agentes causadores de 
doenças em humanos (OLIVEIRA et. al, 2005). 
 Na América do Sul, a família Cricetidae destaca-se, pois compreendem 55% das 
espécies de roedores sul-americanos, o que representa 22% das espécies de mamíferos 
de todo o subcontinente. No continente Americano, esta família divide-se em duas 
subfamílias principais: Sigmodontinae (usualmente denominados roedores Sul-
 17 
americanos) e Neotominae (roedores Norte-americanos), dicotomia utilizada esta por 
razões fenéticas e filogenéticas (REIG, 1984), além da presença das subfamílias 
Arvicolinae, na América do norte, e Tylominae, principalmente distribuídos na América 
central. 
Wilson e Reeder (2005) descrevem a família abrangendo 130 gêneros e 681 
espécies, distribuídas em seis subfamílias: Arvicolinae, Cricetinae, Lophiomyinae, 
Neotominae, Sigmodontinae e Tylominae. 
Autores como Marshall (1979) e Reig (1984) corroboram a ideia que há pelo menos 
sete milhões de anos os membros da família Cricetidae teriam se diversificado a partir de 
um ancestral norte-americano, porém estes autores se baseiam em dados fósseis.  
 
2.4 SUBFAMÍLA SIGMODONTINAE, Wagner 1843 
 
Os roedores da subfamília Sigmodontinae ocupam diferentes habitats e possuem 
diversos estilos de vida como semi-aquáticos, fossoriais, semi-fossoriais, cursoriais, semi-
arborícolas e arborícolas (EMMOS e FEER, 1997). A variação nos modos de vida é 
decorrente da evolução de sua morfologia e adaptações a ambientes (CAMARGO et al., 
2008). A subfamília Sigmodontinae é extremamente diversificada e tem uma ampla 
distribuição geográfica nas Américas, da Terra do Fogo ao sul dos Estados Unidos. Os 
sigmodontíneos também habitam o arquipélago das Ilhas Galápagos e de algumas das 
Antilhas (por exemplo: Curaçao e Jamaica), embora a grande maioria do grupo seja 
distribuída na América do Sul continental. Apenas dois gêneros não são verificados na 
porção continental Sul-americana; o gênero Rheomys que se limita a América central, e o 
Nesoryzomys são de ocorrência endêmica para as Ilhas Galápagos (PARDIÑAS et al., 
2002). 
Possuindo 86 gêneros existentes e aproximadamente 400 espécies, a subfamília 
Sigmodontinae é um dos mais diversos e complexos grupos de mamíferos (PARADA et 
al. 2013; VENTURA et al., 2013; D’ELÍA, 2003). Esta subfamília está representada por 
nove tribos: Oryzomyini (a maior), Akodontini, Sigmodontini, Ichthyomyini, Thomasomyini, 
Wiedomyini, Phyllotini, Reithrodontini e Abrotrichini (D'ELIA et al., 2007). 
 Musser e Carleton (2005), em sua revisão da sistemática da Ordem Rodentia, 
desconsideram a existência da tribo Abrotrichini, incluindo os gêneros Abrothrix, 
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Chelemys, Geoxus, Notiomys e Pearsonomys na tribo Akodontini. Porém Smith e Patton 
(1999), baseados em analises filogenéticas através de dados moleculares de 
sequenciamento do gene mitocondrial citocromo b (cyt b), assim como D'Elia et al (2007), 
baseado em dados mitocondriais (cyt b) e nucleares (IRBP) apontam que estes 5 gêneros 
compõe uma tribo Andina (Abrotrichini) e de distribuição exclusiva pela Cordilheira dos 
Andes. Esta subfamília é corroborada por vários autores como um grupo monofilético 
(ENGEL et al., 1998; SMITH e PATTON, 1999). Porém as relações filogenéticas internas 
e entre as tribos desta subfamília ainda é controversa.  
Trabalhos recentes envolvendo os roedores Neotropicais da subfamília 
Sigmodontinae, em especial a tribo Oryzomyini, utilizando marcadores moleculares e/ou 
morfológicos elucidam as relações nesta tribo, e inclusive propondo rearranjos e inclusive 
novas espécies dentro desta tribo (BONVICINO e MOREIRA, 2001; WEKSLER, 2006ab). 
Além disso, existem ainda controvérsias de rearranjos taxonômicos propostos para 
sigmodontíneos entre marcadores nucleares e mitocondriais (WEKSLER, 2003; SMITH e 
PATTON, 1999).  
 
2.5 SURGIMENTO DA SUBFAMÍLIA SIGMODONTINAE 
 
Existem diversas hipóteses para o surgimento da subfamília Sigmodontinae na 
América do Sul.  
A hipótese mais antiga é a de Simpson (1950) corroborada por Patterson e Pascual 
(1972) e Baskin (1978) que relata que os Sigmodontinae são táxons de recente invasão 
na América do Sul, e que sua diversificação aconteceu na América do Norte em suas 
regiões tropicais, ocorreu antes da migração para América do Sul. Durante o Plioceno, à 
três milhões de anos, os elementos invasores atravessaram a ponte panamenha. Esta 
hipótese possui alguns pontos ao seu favor, como por exemplo, a presença dos Phyllotini 
na América do Norte durante o Mioceno e a presença de fósseis de Sigmodontinae a 
partir da formação Chapadmalalense na América do Sul no Plioceno superior.  
Outra teoria foi postulada por Hershkovitz (1966, 1972), Savage (1974) e 
corroborada por Reig (1975, 1980, 1981, 1984, 1987), que devido ao forte endemismo 
dos Sigmodontinae e extenso padrão de diversificação, indica que a diferenciação foi 
localmente na América do Sul, a partir de uma linhagem que migrou durante o inicio do 
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Mioceno. Com isso os Sigmodontinae já fariam parte da antiga fauna da América do Sul, 
e assim estando no Subcontinente, se diversificaram na maioria de gêneros e espécies 
atuais. Provavelmente os ancestrais teriam migrado da América do Norte pelo extremo 
noroeste via meio transaquático, antes mesmo do estabelecimento da Ponte Panamenha. 
Para sustentar esta hipótese Reig (1987) encontrou fósseis de Sigmodontinae em 
Montehermosense, em estratos mais velhos. Tais fósseis são muito semelhantes aos 
espécimes atuais, levando a acreditar, que a quatro milhões de anos os Sigmodontnae já 
haviam se diferenciado. Outra razão é a tribo Oryzomyini que possui vários caracteres 
primitivos, levando a considerar que vieram da América do Norte durante o Oligoceno. 
 Segundo a teoria de Marshall et al. (1979), a migração Sul-americana, dos 
Sigmodontíneos, teria ocorrido pela América Central, a 6 milhões de anos, devido à baixa 
no nível do mar, conectando a América do Norte com o continente Sul-americano, 
reduzindo a barreira marinha. Provavelmente o ancestral fundador seria adaptado a 
ambientes florestais, e a partir de sua dispersão, teria acessado ambientes de pastagens 
(Cerrados/Savanas e pradarias) se adaptando a habitats cursoriais, permanecendo assim 
até 3,5 milhões de anos. Com a primeira glaciação, os ambientes florestais foram 
reduzidos, em contrapartida, ambientes como pradarias e savanas foram ampliados, 
assim através de um corredor destes ambientes ampliados, na porção oriental da 
cordilheira dos Andes se dispersaram por toda as savana-pradarias da Bolívia e 
Argentina, que anterior a este evento não eram conectadas. 
 Segundo Reig (1987) a hipótese de Simpson (1950) corroborada por outros autores 
são errôneas, pois a diversidade é maior na América do Sul do que na América do Norte e 
Central. O autor também rejeita a hipótese de Marshall et al. (1979), já que existem dados 
para suportar que a diferenciação dos Sigmodontinae não aconteceu nas Savanas do 
Norte do Subcontinente, e sim na Região Andina, já que 87% dos Sigmodontinae são 
representados pelas tribos Oryzomyini, Akodontini e Phyllotini e possuem distribuição 
Andina. Reig (1984, 1987) ressalta este ponto, pois o eixo de dispersão dos 
Sigmodontinae ocorreu nos Andes. 
A tribo Oryzomyini é a que mais possui caracteres craniodentários mais primitivos 
(plesiomórfica). Alguns autores relacionam esta tribo com os Cricetodontinae durante o 
Oligoceno na América do Norte. Esta tribo possui algumas características dos 
Cricetodontinae, pois habitam selva orófila e dieta onívora e/ou insetívora. Além disso, 
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esta tribo apresenta um elevado número de gêneros no Norte dos Andes, indicando, 
segundo Reig (1984), o local de diferenciação dos Sigmodontinae, e que a partir deste 
local houve a diversificação da subfamília Sigmodontinae. 
A região Norte dos Andes sofreu uma constante orogenia durante o Eoceno, 
Mioceno, Plioceno e Paleoceno (VAN DER HAMMEN, 1961), o que resultou numa 
diversificação de ambientes, que propiciou uma diferenciação dos Oryzomyini ancestrais 
impulsionando a adaptação aos mais diferentes ambientes. Mais tarde, com a 
diferenciação dos Sigmodontinae primitivos (Oryzomyini) surgiria uma nova tribo, a 
Akodontini.  
           Entretanto, D’Elía (2000) ressalta que a maioria dos pesquisadores desta 
subfamília determina sua origem nos históricos biogeográficos da América do Sul e, 
consequentemente, compartilham a ideia que um ancestral Norte/Central Americano teria 
dado origem aos roedores Sul-americanos. Porém o autor argumenta que existem 
questões não resolvidas da origem geográfica da linhagem Sigmodontinae, e que os 
novos centros de discussão abrangeriam duas questões distintas: a) o tempo que os 
roedores sigmodontineos entraram na América do Sul; e b) o grau de diferenciação do 
grupo invasor. Por exemplo: Se houve apenas um “protosigmodontine” fundador (grupo 
estoque Oryzomino) e/ou diferenciados sigmodontíneos se introduziram no subcontinente. 
Hershkovitz (1972) discute esta última questão, em que roedores vindos da África 
também poderiam ser fundadores dos roedores da América do Sul, assim como Marshall 
(1979) e Reig (1984) propõe que em algum momento outros grupos podem ter vindo da 
América Central e/ou do Norte após a conexão do continente Sul-americano e Norte-
americano pela ponte do Panamá, e com isso poderia explicar a complexidade dos 
arranjos taxonômicos deste grupo.  
Porém Engel et al. (1998), apesar de concordar com os eventos histórico-
geográficos propostos por Marshall (1979), como a ponte Panamenha e elevação dos 
Andes, discordam das datas propostas. Baseados na distribuição geográfica do grupo, 
estimativas de relógio moleculares e eventos geológicos do subcontinente levantam duas 
hipóteses. A primeira, que caso fora um único grupo fundador, a migração teria ocorrido 
entre 9 e 14,9 milhões de anos, por um grupo estoque oryzomino, e caso tenha ocorrido a 
introdução de diferentes grupos no continente, entre 7,6 e 12,5 milhões de anos. Embora 
as duas hipóteses corroborem que a irradiação dos sigmodontíneos por toda a América 
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do Sul tenha ocorrido entre 5 e 8,3 milhões de anos, principalmente pelos grupos 
Akodontini, Abrotrichines e Phyllotines, a data de surgimento dos Oryzomyines ainda é 
incerta, podendo ser anterior e fundadora, ou mesmo contemporânea aos outros grupos 
emergentes. 
Engel et al. (1998) e Smith e Patton (1999), em seus estudos utilizando marcadores 
moleculares, apoiam fortemente a monofilia dos Sigmodontíneos e consideram a radiação 
do grupo como um processo a partir de 10-14 milhões de anos apoiando a ideia que a 
invasão dos roedores para a América do Sul ocorreu antes das datações apontadas pela 
literatura, baseada apenas em eventos geológicos e fósseis. 
Entretanto considerando apenas a tribo do presente estudo, tribo Akodontini, que 
possui uma ampla distribuição geográfica Sul-americana, com concentração de seus 
respectivos táxons na área central da cordilheira dos Andes, e é considerada por Reig 
(1987) o local de diferenciação dos akodontinos. Autores propõem que a tribo seja 
monofilética e derivada evolutivamente de um Oryzomino primitivo (GARDNER e 
PATTON, 1976; BIANCHI et. al., 1971; REIG, 1984). Análises cladísticas com base em 
sequencias de DNA mitocondrial e nuclear, em representantes da subfamília 
Sigmodontinae, corroboram a monofilia da tribo Akodontini (D`ELÍA, 2003). Entretanto, a 
hipótese que os akodontinos teria evoluído a partir de um estoque oryzomino, e em 
sequencia dado origem aos filotinos, é refutada pelo autor, que embasado em seus 
resultados, propõe que os filotinos e oryzominos sejam distantes do clado relacionado aos 
akodontinos. Sendo tais resultados concordantes com aos de Engel et al. (1998).  
 
2.6 TRIBO AKODONTINI, Vorontzov 1959 
 
 A tribo Akodontini possui 35% da diversidade de espécies existentes entre as tribos 
da subfamília Sigmodontinae de roedores da América do Sul, embora as relações de 
gêneros e espécies dentro desta tribo sejam imprecisas (SMITH e PATTON, 1993). Com 
14 gêneros, distribuídos em 106 espécies, a tribo Akodontini é a segunda maior tribo da 
subfamília Sigmodontinae, porém, ainda são controversas as relações taxonômicas deste 
grupo (SMITH e PATTON, 1999; MUSSER e CARLETON, 2005; D'ELIA et al. 2007), 
sendo os gêneros desta tribo: Akodon, Bibimys, Blarinomys, Brucepattersonius, Deltamys, 
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Juscelinomys, Kunsia, Necromys, Notiomys, Oxymycterus, Podoxymys, Scapteromys, 
Thalpomys e Thaptomys.  
A tribo Akodontini é uma das mais diversas dos sigmodontíneos, apenas não sendo 
maior que a diversidade da tribo Oryzomyini. O grupo é morfologicamente variado e 
amplamente distribuído na América do Sul, com exceção da Amazônia, ocupa uma 
variedade de habitats, tanto de terra firme e de várzea. Ecologicamente, os akodontinos 
também são um grupo diversificado, com amplitude de dietas, incluindo espécies 
fossoriais, semi-aquática e cursoriais (PARDINÃS et al, 2002).  
Nesta Tribo destaca-se a grande variabilidade cariotípica, ocorrendo espécies com 
número diplóide variando entre 2n=10 (Akodon sp.) até 2n=70 (Bibimys labiosus) e 
número de braços dos cromossomos autossômicos com variação entre NFA = 14-16 
(Akodon sp.) a NFA= 80 (Bibimys labiosus) (SBALQUEIRO, 1989; SILVA e YONENAGA-
YASSUDA, 1998, GONÇALVES et al., 2005). Outro destaque da tribo são as variações 
nos tipos de sistemas sexuais, sendo um exemplo o gênero Deltamys, que apresenta um 
sistema sexual múltiplo (X1X1X2X2/X1X2Y), único em sua tribo devido a uma translocação 
Y-Autossomo (SBALQUEIRO et al., 1984).  
A proposta de Liascovich e Reig (1989) para a dispersão desta tribo no continente 
sugere que a radiação desta tribo ocorreu com três linhagens de akodontinos ao longo da 
América do Sul, a partir do centro de origem das espécies de akodontinos (região central 
da Cordilheira dos Andes), com destaque para a dispersão ao gênero Akodon. Dentre as 
três linhagens, uma teria migrado e se diversificado ao longo do Sul dos Andes, mantendo 
o 2n = 52 ancestral, quase inalterado. Outra linhagem teria migrado ao norte do 
continente Sulamericano, se diversificando ao longo dos Andes Central e Norte, 
resultando na variante cariotípica (número diploide) no 2n = 18 de A. urichi da Venezuela, 
e a ultima e maior radiação seria a Centro-Sul, ao longo do Chaco e Pampas, que teria 
originado os cariótipos com 2n = 40 a 44, que foram gradativamente reduzidos por 
eventos de fusão, dando origem aos cariótipos com 2n = 24, 16 e 14, observados no 
Nordeste e Centro-Sul do Brasil. 
2.7 Oxymycterus Waterhouse, 1837 
 
O gênero Oxymycterus (também chamado de “Hocicudo”, por pesquisadores de 
idioma hispânico ou de “Rato-do-Brejo” vulgarmente no Brasil) compreende roedores 
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considerados de porte pequeno a grande, com o comprimento do corpo variando em 
média de 109 a 180 mm, e cauda menor que o do corpo, de 73 a 140 mm (Figura 3). 
Apresentam pelagem macia e longa, com coloração dorsal cinza-escuro a castanho-
avermelhada, com ventre mais claro (HERSHKOVITZ, 1994; BONVICINO, 2008). Sem 
limite definido com o dorso, a coloração do ventre deste gênero, varia nas espécies de 
amarelo-acinzentado-escuro a laranja-escuro, possuindo quatro pares de mamas. A 
superfície superior das patas é revestida de pêlos curtos escuros. As orelhas são também 
recobertas por pêlos curtos escuros, mais escassos na superfície externa, embora 
algumas espécies tenha a pelagem fortemente tracejada de preto (BONVICINO, 2008). 
A característica mais evidente no gênero são garras bem desenvolvidas e focinho 
longo, cauda geralmente pouco pilosa e com as escamas aparentes, pêlos ungueais 
(próximo às patas) escuros e escassos (BONVICINO, 2008).  
 
 
Figura 3. Espécime de Oxymycterus sp. Foto: Fernando Marques Quintela 
 
A grande maioria das espécies de Oxymycterus apresenta 2n = 54 e NFA = 64, em 
geral, o cariótipo do gênero é constituído por 6 pares de cromossomos metacêntricos ou 
submetacêntricos (um par submetacêntrico grande, três  pares de metacêntricos médios e 
dois  pares de pequenos metacêntricos), 20 pares cromossômicos acrocêntricos de 
tamanho variável, e cromossomos sexuais submetacêntrico e acrocêntrico, sendo X e Y 
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respectivamente (Figura 4) (SBALQUEIRO, 1989; SVARTAMAN e ALMEIDA, 1993; 
HERSHKOVITZ, 1998; BONVICINO et al.; 2005).  
 
 
Figura 4. Cariótipo padrão e complemento sexual de Oxymycterus sp. a) coloração 
convencional; b) Bandeamento C e c) Bandeamento G. (Conforme Sbalqueiro, 
1989). 
 
Segundo SBALQUEIRO (1989), diferentes espécies e subespécies de 
Oxymycterus mostram uma constância em seus números diplóides (2n = 54), podendo, no 
entanto, variar o número de braços autossômicos (NFA = 64 a 60), devido a presença ou 
ausência de quatro cromossomos metacêntricos pequenos e também a presença de 
cromossomos X com morfologias submetacêntricas e subtelocêntricas, além de machos 
variando o cromossomo Y em acrocêntricos e metacêntricos. Svartman e Almeida (1993), 
 25 
também encontraram esta constância (2n = 54) em espécimes coletados na região central 
do Brasil. O gênero possui uma ampla distribuição na América do Sul, onde habitam 
bordas de mata em formações florestais e áreas abertas, veredas e campos de altitude no 
Cerrado, área periférica da Floresta Amazônica, Mata Atlântica e Caatinga, onde está 
restrito às regiões mais férteis, frequentemente nas chapadas e bases de serras 
(HERSHKOVITZ, 1994) (Figura 5).  
 
 
Figura 5. Distribuição geográfica do gênero Oxymycterus proposto por Hershkovitz (1994), à 
esquerda, e a direita de Smith e Patton (1999). 
 
O gênero ainda caracteriza-se por possuir uma dieta insetívora (cupins e demais 
insetos) e com caracteres morfológicos adaptados de habito terrestre e semi-fossorial.  
Podem adotar hábitos de predação consumindo vermes como observado em marsupiais 
dos gêneros Philander e Metachirus (CARLETON, 1973; HERSHKOVITZ, 1994; 
BONVICINO, 2008).  
São descritas 16 espécies do gênero Oxymycterus (MUSSER e CARLETON, 
2005), sendo a primeira descrita por Félix Azara em 1801. Entretanto, Hershkovitz (1994) 
reconhece 23 formas de Oxymycterus distribuídas ao longo do continente Sul-americano.  
De acordo com o arranjo taxonômico proposto por Oliveira (1998, Adaptado) ocorrem no 
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Brasil: Oxymycterus amazonicus, O. caparaoe, O. dasytrichus, O. delator, O. inca, O. 
judex, O. nasutus, O. quaestor e O. rufus (Figura 6). 
 
 
Figura 6. Distribuição das espécies do gênero Oxymycterus no Brasil (BONVICINO, 2008). 
 
Devido a conflituosas classificações de distribuição e recorrentes relatos de 
espécies sinônimas das espécies do gênero Oxymycterus, a Tabela 2 aqui proposta, lista 
a partir da ultima revisão geral do gênero (MUSSER e CARLETON, 2005), todas as 
espécies consideradas válidas para o gênero, e foi adaptada, para contemplar espécies 
recentemente descritas e referenciadas como existentes a partir da literatura. (JAYAT et 
al., 2008; HOFFMAN et al., 2002; HERSHKOVITZ, 1994; HERSHKOVITZ, 1998). 
 
TABELA 2. Espécies de Oxymycterus listadas por MUSSER e CARLETON 
(2005) adaptada a partir da literatura: 
 
Espécie Autor, ano 
Oxymycterus nasutus Waterhouse, 1837 
Oxymycterus akodontius Thomas, 1921 
Oxymycterus amazonicus Hershkovitz, 1994 
Oxymycterus angularis Thomas, 1909 
Oxymycterus caparoae Hershkovitz, 1998 
Oxymycterus dasytrichus Fischer, 1814 
Oxymycterus delator Thomas, 1903 
Oxymycterus hiska Hinojosa, Anderson & Patton, 1987 
Oxymycterus hispidus Pictet, 1843 
Oxymycterus hucucha Hinojosa, Anderson & Patton, 1987 
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Oxymycterus inca Thomas, 1900 
Oxymycterus paramensis Thomas, 1902 
Oxymycterus quaestor* Thomas, 1903 
Oxymycterus roberti Thomas, 1901 
Oxymycterus rufus Fischer, 1814 
Oxymycterus judex Thomas, 1909 
Oxymycterus wayku* Jayat, 2008 
Oxymycterus josei Hoffman, Lessa & Smith, 2002 
Oxymycterus misionalis* Sanborn, 1931 
Oxymycterus juliacae* Allen, 1900 
Oxymycterus nigrifrons* Osgood, 1944 
* Espécies não listadas na revisão de Musser e Carleton (2005). 
 
De ocorrência na região Sul, de acordo com Bonvicino (2008), são conhecidas 
quatro espécies:  
- Oxymycterus delator Thomas, 1903, descrita para Supacaí, departamento de 
Paraguarí, Paraguai, ocorre no leste do Paraguai e no Brasil, nos estados do Mato Grosso 
do Sul, Paraná, São Paulo, Mato Grosso, Goiás, Tocantins, Minas Gerais Bahia, Piauí e 
Ceará (OLIVEIRA e BONVICINO, 2006). 
- Oxymycterus judex Thomas, 1909, de Joinville, Santa Catarina, distribui-se pelo 
litoral e serras, do norte do Estado do Rio Grande do Sul ao Estado de São Paulo, e pelo 
interior dos Estados de Santa Catarina e Paraná, da margem esquerda do rio Paraná, até 
a divisa com São Paulo (OLIVEIRA e BONVICINO, 2006). 
- Oxymycterus nasutus Waterhouse, 1837, cuja localidade-tipo é Maldonado, 
Uruguai, ocorre também no Brasil do Rio Grande do Sul, onde ocorre desde o nível do 
mar até altitudes elevadas da Serra Geral, à Santa Catarina e Paraná, onde está restrito 
às altitudes elevadas das montanhas costeiras (OLIVEIRA, 1998). 
- Oxymycterus quaestor Thomas, 1903, com registro apenas para a localidade-tipo, 
Roça Nova, na Serra Geral, Estado do Paraná (OLIVEIRA e BONVICINO, 2006). 
 
2.8 DNA MITOCONDRIAL  
 
Além do genoma nuclear, os Eucariotos possuem também um genoma organelar, 
independente do nuclear, denominado DNA mitocondrial (DNAmt), e está presente nas 
mitocôndrias (MARGULIS, 1981; GRIVELL, 1983). O DNAmt compreende uma cadeia de 
DNA circular fechado que codifica proteínas envolvidas na maquinaria de fosforilação 
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oxidativa (SARASTE,1999). Entretanto este DNA é herdado independentemente do 
genoma nuclear e, constituem um tipo de herança característico denominada herança 
extranuclear (maternal) (HAUSWITH e LAIPIS, 1986). O genoma mitocondrial é haploide 
e, em geral, é constituído, por uma dupla fita circular entre 15.000 e 17.000 pares de 
bases de comprimento, estando presente desde centenas a milhares de cópias por célula 
(LI e GRAUR, 2000). Possui 37 genes funcionais sem longos espaços intergênicos. Estes 
loci codificam 22 RNA de transferências (RNAt), dois RNA ribossômicos (RNAr) e 13 RNA 
mensageiros (RNAm) para a síntese de subunidades de proteínas específicas envolvidas 
na fosforilação oxidativa e no transporte de elétrons, e em geral é bem conservado em 
mamíferos (AVISE, 2000). 
 Em camundongos (Mus musculus), Gregorová et al. (2008) determina que o DNA 




Figura 7. Genoma mitocondrial de Mus musculus e disposição de genes 





O DNA mitocondrial (mtDNA) possui uma rápida evolução, sendo um excelente 
marcador para o estudo de diferenciações genéticas recentes por acumular substituições 
de base, inserções e deleções com uma taxa média de cinco a dez vezes mais rápida que 
o DNA nuclear cópia simples (BROWN et al., 1979). Outra vantagem do mtDNA como 
marcador para estudos de diferenciações genéticas recentes, é a frequência 
extremamente baixa de rearranjos (tais como transposições, inversões) e recombinação 
devido a inexistência de um material genético homólogo, o que permite a caracterização 
de linhagens filogenéticas sem a ambiguidade causada pela recombinação meiótica que 
ocorre nos genes nucleares (BOORE, 1999). Avise (2000) destaca as hipóteses da rápida 
evolução do mtDNA devido a ineficiência do sistema de reparo levando a altas taxas de 
mutação, pela inexistência de histonas (empacotamento) e pelo relaxamento das 
limitações funcionais. Entretanto, as regiões do genoma mitocondrial evoluem em 
diferentes taxas, o que permite escolhas específicas, dependendo das questões a serem 
abordadas. Regiões como o citocromo b (cyt b), citocromo oxidase I (COI) e região 
controladora (d-loop), sendo esta última dividida em dois segmentos alvos (HVS 1 e HVS 
2), são geralmente utilizadas em estudos de variabilidade genética e filogenia molecular. 
. 
2.8.1 Citocromo b 
 
O citocromo b (cyt b) é um gene mitocondrial responsável por codificar a 
apoenzima citocromo b (Cob), que tem o papel de transportar os elétrons dos hidrogênios 
gradativamente, permitindo a liberação gradativa de energia que está presente na cadeia 
respiratória (BOORE,1999). Em roedores, há pequenas diferenças no comprimento deste 
gene em diferentes grupos, em Arvicolinae, é de 1143 pb e em alguns Murinae o gene 
possui 1144 pb de comprimento. Em alguns exemplares de Hystricognathi 
(Hystricomorpha), o gene possui 1143 pb, mas em muitos outros roedores, o gene é mais 
curto em um códon na extremidade (MÁRTIN et al., 2000). 
A vantagem da inclusão do citocromo b, em análises é que, por ser um marcador 
frequentemente utilizado em estudos filogenéticos, existindo estimativas de taxas de 
evolução especificas para diferentes grupos animais, permitindo assim uma maior 
confiabilidade nas estimativas de tempos de divergência entre populações e suas 
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correlações com os eventos que influenciaram sua história evolutiva (SOUZA, 2008). 
Devido a sua ampla utilização, ganhou destaque como marcador universal, especialmente 
em estudos com roedores Sulamericanos (SMITH e PATTON, 1999; WEKSLER, 2006B; 
BONVICINO e MOREIRA, 2001; PARDIÑAS et al., 2005; D’ELÌA e PARDIÑAS, 2004; 
D’ELÌA, 2003; D’ELÌA et al., 2008). A Figura 8 além de mostrar a extensão deste gene, 
mostra os iniciadores (primers) comerciais desenvolvidos por Smith e Patton (1993) para 








Figura 8. Disposição e possíveis combinações dos iniciadores do gene mitocondrial 
citocromo b em roedores Sul-americanos sigmodontineos desenvolvidos por Smith e Patton 
(1999). 
 
2.9 ESTUDOS FILOGEOGRÁFICOS  
 
Os estudos filogeográficos se caracterizam por associar biogeografia, genética 
populacional e filogenia molecular em estudos de polimorfismos de genes em populações 
de uma espécie ou entre espécies próximas (AVISE et al., 1987). Abordagens de 
comparativos filogeográficos são valiosos para desenvolver e testar hipóteses de 
processos evolutivos históricos com impacto na composição da biodiversidade. As 
técnicas e métodos que utilizam DNA são eficazes para reconstrução filogenética e têm 
sido empregadas com frequência em várias abordagens evolutivas, tais como nos 
estudos de fluxo gênico, especiação, estruturação e sistemática de populações (AVISE, 
1994). 
Recentemente, alguns trabalhos, contemplando o tema, têm sido desenvolvidos em 
alguns gêneros e/ou espécies de roedores Sulamericanos, em especial, a Subfamília 
Sigmodontinae (RODRIGUEZ-SERRANO et al., 2006; MIRANDA et al., 2009; COSTA et 
al., 2011; ALARCÓN et al., 2011; PALMA et al., 2012; VENTURA et al., 2013). 
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Os primeiros estudos Filogeográficos da Tribo Akodontini foram realizados por 
Geise et al. (2001). Analisando 801 pb do citocromo b, os autores realizaram inferências 
sobre seis espécies do gênero Akodon do leste da América do Sul. Posteriormente 
Montes et al. (2008), Ventura et al. (2012) e Valdez e D’Elía (2013) realizaram estudos 
filogeográficos nas espécies Deltamys kempi, Blarinomys beviceps e Akodon montensis, 
respectivamente. Contudo, Miyaki (2009) ressalta que estudos filogeográficos da fauna 
brasileira ainda são escassos face à diversidade, e que provavelmente ainda existam 
muitas novas linhagens a serem descritas, e que padrões gerais de distribuição e 
diferenças entre linhagens podem ser revistos. 
2.9.1 Geomorfologia e Vegetação da Região Sul do Brasil 
 
Ab'Saber (1969) classificou o relevo brasileiro em dois tipos de macro unidades 
geomorfológicas: Planaltos e Planície. Entretanto, o autor argumenta a existência de três 
padrões geomorfológicos para a região Sul do Brasil; o Planalto Meridional, Planalto 
Uruguaio-Sul-Rio-Grandense e a Planície Costeira/RS. 
O Planalto Meridional é dominado por terrenos sedimentares recobertos 
parcialmente por lavas vulcânicas (basalto), e na região Sul do Brasil se estende desde o 
Estado do Paraná ao Norte do Rio Grande do Sul (AB'SABER, 1969). É Subdivido em 
quatro padrões morfológicos principais: Planalto Atlântico, Planalto dos Campos Gerais, 
Planalto Arenítico-Basáltico e Depressão Periférica (MAACK, 1947). Sob o Planalto 
Meridional da região Sul do Brasil, está inserida a Mata Atlântica (Bioma), e segundo Pillar 
et al. (2009) os ecossistemas florestais da região sul do Brasil é a Floresta Ombrófila 
Densa - FOD, Floresta Ombrófila Mista - FOM (Floresta de Araucária) e Florestas 
Estacionais. Outras classificações reunindo aspectos de vegetação, geomorfológicos e 
climáticos (AB'SABER, 1969; CPRM, 2006) descreve que parte da Região Sul do Brasil 
(PR, SC e Norte do RS) está inserida sobre dois domínios morfoclimáticos: 
I) Domínio dos Planaltos Úmidos Subtropicais da Mata de Araucária, um domínio 
morfoclimático de floresta de coníferas de clima temperado situado no interior dos estados 
do Paraná e Santa Catarina e o norte do Rio Grande do Sul 
II) Domínio de Mares e Morros, situado região leste (litoral brasileiro), onde se 
encontra a Floresta Atlântica que possui clima diversificado. 
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         O Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense (referido como Escudo Rio Grandense por 
alguns autores) e a Planície Costeira/RS estão situados na porção Centro-Meridional do 
Estado do Rio Grande do Sul. A geomorfologia do Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense 
é caracterizada pela perda de sedimentos, de rochas cristalinas cristalofilianas pré-
cambrianas, e a Planície Costeira/RS é caracterizada pelo inverso, ou seja, o processo 
sedimentar estaria se sobrepondo ao processo erosivo independentemente das cotas 
altimétricas (AB'SABER, 1969).  
 Outras classificações desconsideram a existência do Planalto Uruguaio-Sul-Rio-
Grandense, na porção meridional do RS, dividindo a área em quatro padrões morfológicos 
principais: Planalto Sul-Rio-Grandense; Depressão do rio Ibicuí; Coxilha de Haedo; 
Planalto de Uruguaiana, além da Planície Litorânea/RS (CRPM, 2008). 
A Planície Costeira do Rio Grande do Sul possui uma área de 33.000 km2 e mais 
de 100 km de largura, e é a mais ampla planície costeira do país, estendendo-se por 
cerca de 620 km, desde a cidade de Torres, ao norte, até a desembocadura do Arroio 
Chuí, ao sul (TOMAZELLI e VILLWOCK, 2000). Esta região compreende uma faixa 
alongada de extensos campos de dunas, planícies e terraços marinhos e banhados 
estendendo-se na zona litorânea entre Santa Catarina e o Chuí (CRPM, 2008). 
Nestas regiões (Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense e a Planície Costeira/RS), o 
Bioma dominante é o Pampa.  A vegetação é dominada por gramíneas que formam 
extensos campos delimitados pelas florestas ripárias (PILLAR et al. 2009). O relevo desse 
bioma varia de suave-ondulado no Centro do estado à forte-ondulado na Serra do 
Sudeste e na divisa com a Argentina e nas regiões litorâneas os campos possuem uma 
grande extensão plana (PILLAR et al. 2009). 
Exceto pela Planície Costeira/RS, as demais regiões do Rio Grande do Sul são 
tradicionalmente denominadas como Campanha Gaúcha, denominadas por alguns 
autores como Domínio das Coxilhas Úmidas Subtropicais da Campanha Gaúcha, que 
compreende o Domínio sul do Rio Grande do Sul (AB'SABER, 1969; CPRM, 2006). O 
clima é subtropical e úmido sendo bastante vulnerável ao avanço das massas polares, em 
especial no inverno, quando ocorre o vento “minuano” (CPRM, 2006). A formação 
herbácea da região é similar às pradarias de clima temperado, caracterizada por campos 
limpos (CPRM, 2006). A Campanha Gaúcha é delimitada, a norte, pela depressão dos 
rios Jacuí e Ibicuí, onde áreas rebaixadas são formadas por depressões periféricas que 
 33 
separam o Escudo Sul-Rio-Grandense da Mata Atlântica, a leste é delimitada pela 
planície litorânea das lagoas dos Patos e Mirim e ao sul o domínio se estende pelo 
território uruguaio e parte do território argentino (CPRM, 2006). 
 
2.10 PROBLEMÁTICAS TAXONÔMICAS 
 
Nos últimos anos, trabalhos envolvendo filogenias de roedores neotropicais têm 
associado, normalmente, marcadores moleculares (principalmente cyt b e/ou IRBP) e 
aspectos morfológicos (principalmente craniometria). Na Subfamília Sigmodontinae 
(Cricetidae), as tribos Oryzomyini e Akodontini têm sido mais investigadas, resultando em 
descrição de novas espécies e propostas para novos gêneros (WEKSLER et al., 1999; 
HOFFMAN et al., 2002; WEKSLER, 2003; WEKSLER e BONVICINO, 2005; PARDIÑAS et 
al., 2005; WEKSLER et al., 2006; JAYAT et al., 2008). Os primeiros estudos em filogenia, 
que propõe elucidar a história evolutiva destas tribos, foram embasados em análises de 
fósseis por Reig (1984,1987). Propostas moleculares utilizando sequências de mtDNA 
(SMITH E PATTON, 1999), ou mesmo aliando dados de mtDNA e nucleares (D'ELIA et 
al., 2007; VENTURA et al., 2013), foram realizadas comparando vários gêneros e 
espécies destas tribos.   
Muitos autores sugerem que esta tribo Akodontini seja monofilética e 
evolutivamente derivada de um estoque Oryzomino primitivo (GARDNER e PATTON, 
1976; BIANCHI et. al., 1971; REIG 1977, 1984). Dados de análises cladísticas baseadas 
em seqüências de DNA nuclear e mitocondrial, em roedores sigmodontinos, corroboram a 
condição monofilética dos akodontinos (D`ELÍA, 2003). Os dados deste autor refutam, 
porém, a hipótese de que os akodontinos tenham evoluído a partir de um estoque 
oryzomino e que posteriormente originou os filotinos, já que os dados cladísticos sugerem 
que os filotinos e oryzominos sejam distantemente relacionados com os akodontinos. 
Taxonomicamente o gênero Oxymycterus também apresenta bastante 
controversias, devido principalmente a dificuldades na detecção de variação morfológica e 
citogenética, levando alguns autores a considerar algumas das formas nominais como 
coespecíficas (BURMEISTER, 1854; CABRERA, 1961; HERSHKOVITZ, 1994; MUSSER 
e CARLETON, 1993; MUSSER e CARLETON, 2005; REIG, 1987; VITTULO, et al. 1986). 
Uma das problemáticas envolvendo o gênero Oxymycterus recentemente elucidadas por 
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Hershkovitz (1998), utilizando medidas morfológicas, foi designação de um novo gênero, 
Brucepattersonius, anteriormente descrito por Thomas (1896) como ‘Oxymycterus 
iherengi’. O autor ainda designou seis novos táxons: B. albinasus, B. soricinus, B. 
griserufescens, B. iheringi, B. igniventris e Brucepattersonius sp. Corroborando com os 
resultados de Hershkovitz (1998), Bonvicino et al. (1998) descreve o cariótipo do gênero 
em 2n=52. 
Muitas questões são levantadas sobre a relação entre as espécies deste grupo, 
tendo como conflito a determinação de limites entre as espécies. No fim do século 
passado, diversos conflitos na sistemática foram abordados, como por exemplo, Vaz 
Ferreira (1960) que reconheceu a espécie O. nasutus como uma subespécie de O. rufus 
(Argentina), enquanto Ximénez et al. (1972), no Uruguai atribuí O. nasutus como sendo 
sinônimo de O. rutilans (posteriormente ratificado por Hershkovitz ,1994, por se tratar de 
uma forma juvenil de O. rufus). Outros autores como Langguth (1976) e Langguth e 
Anderson (1980), ainda em estudos no Uruguai, consideram O. nasutus e O. rufus como 
uma espécie única.  
Nas propostas mais recentes, dentro do contexto de delimitação de espécies deste 
grupo, autores como Hershkovitz (1994) divide o gênero geograficamente em dois grupos, 
o Atlântico e o Andino, que através de medidas, externas e craniométricas, foram 
classificadas de tamanho pequeno, médio e grande. Este autor ainda ressalta que muitas 
das espécies descritas para o grupo ‘Atlântico’ são na verdade formas jovens de O. rufus 
Dentre o grupo Atlântico de Hershkovitz: O. dasytrichus, O. hispidus, O. angularis, O. 
judex, O. misionalis e O. rostellatus*. Este último designado por Musser e Carleton (2005) 
como sinônimo de O. dasytrichus. 
Na ultima proposta de sistemática para este gênero, Oliveira (1998), no entanto, 
rejeita a ideia que tamanho seja um fator importante limitante como marcador taxonômico 
de identidade. Este autor, utilizando os espécimes tipo do gênero depositado em 
coleções, revisa uma delimitação independente de tamanho das unidades evolutivas e 
que revelou vários grupos de espécies relativamente alopátricas. Além disso, o autor 
observou que a maior parte do grupo Atlântico proposta por Hershkovitz (1994), foram 
reconhecidos como tendo tamanhos variáveis independente da distribuição geográfica ao 
leste da América do Sul. Dentro deste contexto, uma espécie pode mostrar uma 
diferenciação morfológica e genética das suas populações periféricas, devido à 
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descontinuidade do fluxo gênico relacionada com a distância geográfica (MAYR e 
ASHLOCK, 1991; WRIGHT, 1943).  
        Oliveira (1998), com base em análises de medidas morfológicas e utilizando 
materiais tipos depositados em coleções, propõe a existência de 10 grupos do gênero, 
com um espectro amostral entre o Brasil, Uruguai, Argentina e região do Andes (Tabela 
3). O autor ainda sugere uma suposta relação das amostras simpátricas com membros 
destes grupos. Portanto, uma avaliação das relações entre amostras simpátricas e estes 
complexos de espécies poderiam fornecer uma avaliação mais confiável da validade 
desses grupos como unidades taxonômicas distintas.  
 
TABELA 3. Grupos propostos por Oliveira (1998) *: 
ESPÉCIES GRUPO 
O. amazonicus O. amazonicus 
O. angularis O. angularis 
O. delator O. delator 
O. inca O. inca 
O. nasutus O. nasutus 
O. rufus O. rufus 
O. dasytrichus, O. hispidus e O. roberti “dasytrichus” 
O. judex O. misionalis, e O. quaestor “judex” 
O. juliacae, O. hiska e O. nigrifrons “juliacae” 
O. paramensis e O. hucucha “paramensis” 
*Devido a época do estudo e/ou ao panorama amostral, não estão 
listadas todas as espécies do gênero.  
 
 
Nos últimos anos, estudos integrativos, relacionando dados morfológicos e 
moleculares, vêm sendo desenvolvidos dentro do gênero Oxymycterus, embora de forma 
muito restrita e a poucas localidades. Recentemente, Gonçalves e Oliveira (2004), 
investigaram espécimes coletados na região de Viçosa (MG), cujos fenótipos são 
reconhecidos como ''avermelhado'' e ''escuro'', incluindo os grupos rufus (encontrado em 
MG, Argentina e Uruguai), dasytrichus (MG) e judex (amostrados no estado do Rio de 
janeiro). Os autores atribuíram as duas formas simpátricas como espécies distintas, uma 
 36 
relacionada ao grupo dasytrichus e a outra ao grupo rufus. O resultado deste trabalho 
apoia que a espécie O. rufus tem um modelo de isolamento fenotípico por distância, e a 
espécie O. dasytrichus possui um padrão gradual de diferenciação fenotípica ao longo de 
um eixo norte-sul no grupo.  Hoffman et al. (2002), aliado a dados morfométricos e 
moleculares, descreve uma nova espécie para o gênero, Oxymycterus josei, e que, 
embora ocorra de forma simpátrica (litoral do Uruguai) e de padrão morfológico externo 
bem semelhante a espécie O. nasutus, medidas craniométricas e sequencias de cyt b a 
colocam num clado a parte, e inclusive mais próxima da espécie O. rufus. 
Um dos últimos trabalhos abordando o gênero, Jayat et al. (2008) descreve uma 
nova espécie, Oxymycterus wayku, no extremo sul da região de Yungas na Argentina. 
Características morfológicas externas permitiram inferir que esta espécie é diferente das 
de O. paramensis e O. akodontius (os dois táxons atualmente reconhecidos para o 
Noroeste da Argentina). A coloração, posição das garras e medidas craniométricas 
diferem daquelas de ocorrência simpátrica, além disso, a análise filogenética baseada em 
sequências do citocromo b corrobora o carácter distintivo de Oxymycterus wayku. 
A abordagem das espécies ocorrentes no sul do Brasil (O. nasutus, O. judex, O. 
delator e O. quaestor) de forma secundária nos estudos anteriormente mencionados levou 
ao reconhecimento de problemas taxonômicos conspícuos, tal como a ausência de 
monofilia recíproca entre O. quaestor e O. judex. As distancias genéticas ainda não são 
conhecidas, e sequer foram exploradas entre essas espécies, de forma que possam ser 
comparadas, e discutidos os limites entre elas. Também, o conhecimento vago das 
formas nominais do Sul do Brasil, proposto como parte de um ‘grupo’ de espécies, ainda 












O gênero Oxymycterus possui uma problemática eminente quanto sua taxonomia. 
Para o Sul do Brasil são descritas quatro espécies: O. nasutus, O. judex, O. quaestor e O. 
delator, e embora seja possível a identificação em nível genérico via técnicas 
citogenéticas e morfológicas, como medidas corporais e craniometricas, não há 
caracteres morfológicos estáveis que diferenciem as espécies entre si.  Devido a sua 
semelhança cariotípica, tanto no número diploide, quanto de braços dos cromossomos 
autossômicos (2n = 54 e NFA = 64), inclusive em seus padrões de bandas, verifica-se a 
necessidade de estabelecer as distancias genéticas intra e interespecíficas, considerando 
a identificação morfológica dos táxons ao longo de sua distribuição geográfica.    
A utilização de marcadores moleculares, em especial os marcadores mitocondriais, 
proporcionaria informações sobre a variabilidade genética das espécimens, e poderia 
evidenciar agrupamentos não perceptíveis pela análise morfológica. A escolha do gene 
mitocondrial citocromo b (cyt b), como marcador molecular, é devido a sua rápida 
evolução por acumular substituições de base, inserções e deleções com taxas mais 
elevadas que genes nucleares, e também, pela inexistência de material genético 
homólogo, e assim evitando a ambiguidade causada pela recombinação meiótica que 
ocorre nos genes nucleares, e que poderiam resultar em uma falsa correlação entre os 
exemplares estudados. Outro aspecto são os escassos dados moleculares sobre este 
gênero no Sul do Brasil, portanto enriquecer o banco de dados deste gênero, 
principalmente pelo panorama desta amostragem é de grande importância para inferir as 
relações filogeográficas e evolutivas deste grupo. Entretanto, pesquisadores que se 
propõe a trabalhar com este gênero, ainda que coletando espécimes para suas 
respectivas coleções e posteriores estudos não relacionados diretamente ao gênero, 
discordam da existência de algumas das espécies descritas para região Sul do Brasil, 
designando a existência, com base em caracteres morfológicos, em apenas dois 





4 OBJETIVOS  
4.1 OBJETIVOS GERAIS 
 
Este estudo consiste em caracterizar padrões de variação genética em espécimes 
de Oxymycterus spp. ocorrentes no Planalto e Planície do Sul do Brasil (PR, SC e RS), 
com base em sequências do gene mitocondrial citocromo b e investigar as relações 
evolutivas entre linhagens associadas. 
 
4.1.1 Objetivos específicos 
 
- Reconstruir as relações filogenéticas de espécies de Oxymycterus identificadas 
no Sul do Brasil; 
 
- Reconhecer através de dados genéticos, pelo menos, duas espécies identificadas 
para essa região: O. nasutus e O. quaestor; 
 
- Investigar as relações intraespecíficas de O. nasutus e testar a hipótese de 
estruturação geográfica Planície vs. Planalto Meridional; 
 
- Caracterizar a variação genética da espécie O. quaestor; 
 
- Estimar a distância genética intra e interespecífica de exemplares Oxymycterus, e 










5 MATERIAL E MÉTODOS 
5.1 CARACTERIZAÇÃO DAS AMOSTRAS 
 
Foram utilizados 181 espécimes do gênero Oxymycterus. Os indivíduos são 
provenientes de 42 localidades (Figura 9) dos Estados: do Paraná (11 localidades), de 
Santa Catarina (15 localidades) e do Rio Grande do Sul (16 localidades).  
 
Figura 9. Distribuição geográfica do sul do Brasil dos Oxymycterus coletados neste estudo. 
Pontos indicam a localidade de amostragem. Localidades dos pontos de referência estão na 
Tabela 4. 
 
A descrição da amostragem dos espécimes de Oxymycterus analisados, as 
localidades amostradas, número de registro, local de depósitos, assim como as 




TABELA 4. Pontos amostrais dos espécimes de Oxymycterus analisados, localidades 
amostradas, Bioma inserido, coordenadas geográficas (decimais). 
Ponto Bioma Estado Localidade Latitude Longitude 
1 Mata Atlântica PR Guaraqueçaba/Indios -25,306944 -48,3288 
2 Mata Atlântica PR Guaraqueçaba/Massarapuã -25,345051 -48,434984 
3 Mata Atlântica PR Morretes/Marumbi -25,3469159 -48,76826 
4 Mata Atlântica PR Jaguariaíva/Faz. Cha. do Sto Antônio -24,250833 -49,705833 
5 Mata Atlântica PR Ponta Grossa/Vila Velha -25,095 -50,161944 
6 Mata Atlântica PR São Mateus do Sul/Fazenda Durgo -25,873889 -50,382778 
7 Mata Atlântica PR Piraquara -25,429722 -49,271944 
8 Mata Atlântica PR Curitiba- Mata da Varzea -25,441944 -49,062778 
9 Mata Atlântica PR São José dos Pinhais/Guaricana -25,717171 -49,135068 
10 Mata Atlântica PR São José dos Pinhais/Barro Preto -25,5799 -49,175373 
11 Mata Atlântica PR Candói -25,570833 -52,052778 
12 Mata Atlântica SC Itapoá -26,116944 -48,6158 
13 Mata Atlântica SC Luiz Alves -26,720833 -48,932778 
14 Mata Atlântica SC Gaspar -26,930833 -48,958889 
15 Mata Atlântica SC Indaial -26,897778 -49,231944 
16 Mata Atlântica SC Blumenau -26,908889 -49,072222 
17 Mata Atlântica SC Dr. Pedrinho -26,713889 -49,482778 
18 Mata Atlântica SC Ibirama -27,056944 -49,517778 
19 Mata Atlântica SC Anitápolis -27,901944 -49,128889 
20 Mata Atlântica SC São José do Cerrito -27,662778 -50,581001 
21 Mata Atlântica SC Campo Belo do Sul -27,898889 -50,760833 
22 Mata Atlântica SC Abdon Batista -27,610833 -51,022778 
23 Mata Atlântica SC Água Doce -26,997778 -51,555833 
24 Mata Atlântica SC Faxinal dos Guedes -26,852778 -52,261001 
25 Mata Atlântica SC São Domingos -26,557778 -52,531944 
26 Mata Atlântica SC Itá -27,290833 -52,322778 
27 Mata Atlântica RS Erechim -27,633889 -52,273889 
28 Mata Atlântica RS Cambará do Sul¹ -29,191667 -50,0975 
29 Mata Atlântica RS Cambará do Sul² -29,084606 -50,366 
30 Mata Atlântica RS Pró-Mata /São Francisco de Paula -29,550768 -50,276487 
31 Pampa RS Guaíba -30,113889 -51,325 
32 Pampa RS Barra do Ribeiro -30,290833 -51,300833 
33 Pampa RS Tapes -30,72778 -51,395833 
34 Pampa RS Camaquã -30,850833 -51,811944 
35 Pampa RS Cristal -31,002778 -52,05 
36 Pampa RS São Lourenço do Sul -31,365 -51,977778 
37 Pampa RS HBITL-Pelotas -31,771944 -52,342778 
38 Pampa RS Pedro Osório-Ar. Moreira -31,863889 -52,822778 
39 Pampa RS Herval -32,023889 -53,395833 
40 Pampa RS Mata Estrada Velha-Rio Grande -32,035 -52,098889 
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41 Pampa RS APA Lagoa Verde- Rio Grande -32,139934 -52,181064 
42 Pampa RS ESEC Taim- Rio Grande -32,7425 -52,574444 
 
Os espécimes coletados no estado do Paraná foram preparados e cariotipados no 
Laboratório de Citogenética Animal do Departamento de Genética da Universidade 
Federal do Paraná (UFPR), aqueles coletados em Santa Catarina, pelo Laboratório de 
Biologia da Fundação Universidade Regional de Blumenau (FURB), e os do Rio Grande 
do Sul, pelo Laboratório de Citogenética e Evolução do Departamento de Genética e 
Biologia Molecular da Universidade Federal do Rio Grande do Sul (UFRGS). Em alguns 
exemplares do Rio Grande do Sul e do Paraná não foram feitas analises citogenéticas, 
constando apenas identificação através de caracteres morfológicos. 
5.2 MÉTODOS 
 
A metodologia utilizada neste trabalho foi visando à obtenção do sequenciamento 
parcial do gene mitocondrial citocromo b, que consiste em sequencias nucleotídicas de 
uma determinada região do DNA mitocondrial, totalizando 743 pares de base (pb). Para 
tal, seguiram-se os passos listados abaixo: 
5.2.1 Extração de DNA 
 
O isolamento do DNA genômico total foi feito no Laboratório de Citogenética de 
Vertebrados do Departamento de Genética da UFRGS, a partir de tecidos como orelha, 
fígado, rim e músculos, conservados a -200C e em etanol 70%, utilizando o kit de extração 
PureLink® Genomic DNA (Invitrogen, Life Technologies), seguindo instruções do 
fabricante. 
5.2.2 Quantificação do DNA 
 
 A integridade do DNA extraído foi determinada por eletroforese em gel de agarose 
1,0% em TBE 1x (TRIS 0,089 M, ácido bórico 0,089 M e EDTA 0,5 M), por 30 minutos a 
100 V, com aplicação de 3 a 4 µl de DNA extraído com 2 µl de azul de bromofenol 3% 
contendo 1 µL de GelRed® (Biotium). As bandas de alto peso molecular reveladas foram 
fotografadas sob luz UV para registro e controle dos resultados positivos. Amostras do 
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DNA extraído foram quantificadas no espectrofotômetro NanoDrop® 2000 (Thermo Fisher 
Scientific Inc.), apresentando variação entre 0,8 ng/µl à 4916,2 ng/µl de densidade ótica.  
Após a quantificação do material extraído foi realizado alíquotas em água destilada 
e autoclavada, contendo aproximadamente 20 ng/µl de solução. As amostras com baixa 
concentração (< 0,8) não foram diluídas e usadas diretamente na reação em cadeia da 
polimerase. Amostras que apresentaram valores nulos (ou negativos) de quantificação ou 
não apresentaram bandas de alto peso molecular em gel de agarose, mesmo após novas 
extrações, foram excluídas da análise. 
 
5.2.3 Amplificação do gene mitocondrial citocromo b 
 
A fase de amplificação do gene mitocondrial cyt b (citocromo b) foi realizada no 
Laboratório de Citogenética de Vertebrados do Departamento de Genética da UFRGS. Os 
oligonucleotídeos iniciadores (primers) utilizados na amplificação foram: MVZ05 (5’ 
CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG 3’) light strand, MVZ16 (5’ 
AAATAGGAARTATCAYTCTGGTTTRAT 3’) heavy strand e o MVZ26 (5’ 
AGATCTTTGATTGTGTAGTAGGGGT 3’) heavy strand, desenvolvidos por Smith e Patton 
(1993), especificamente para roedores sul-americanos. O iniciador MVZ05 tem a posição 
de inicio na base 14115 no mtDNA, sendo lotado no gene anterior ao cyt-b, o NADH 6, 
flanqueados pelos tRNA-Glu e tRNA-Thr (Figura 6).  O MVZ16 tem inicio na base 14940 e 
o MVZ26 tem inicio 14800. Estes três iniciadores formaram dois conjuntos utilizados: 
MVZ05-MVZ16, amplificando 801 pb, e MVZ05-MVZ26 amplificando aproximadamente 
700 pb. 
As sequencias do gene citocromo b (cyt b) foram amplificadas por reação em 
cadeia da polimerase (PCR, polymerase chain reaction), sendo todos os iniciadores 
cedidos pelo Laboratório de Citogenética de Vertebrados do Departamento de Genética 
da UFRGS numa concentração total de 20 µL por amostra, sob as seguintes condições:  
- 12,7 µL de água destilada; 
- 2 µL de tampão (10x);  
- 1,5 µL de MgCl2 (50 mM); 
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- 0,2 µL do primer forward MVZ05 (0,4pmol/ μL);  
- 0,2 µL do primer reverse MVZ16 ou MVZ 26 (0,4pmol/ μL); 
- 0,2 µL de dNTP (0,4 mM); 
- 0,2 µL de Taq DNA polimerase (5 U/μL);  
- 3 µL do DNA extraído (em concentração de 20 ng/μL) 
No termociclador, as amostras foram submetidas ao seguinte programa: 
desnaturação inicial a 94°C por 5 minutos, seguido de 35 ciclos de desnaturação a 94°C 
por 15 segundos, anelamento a 47°C por 30 segundos, extensão a 72°C por 30 
segundos, e uma extensão final de 72°C por 7 minutos.  
Os produtos de amplificação obtidos foram verificados em gel de agarose 1% com 
tampão TBE (Tris-borato-EDTA), corado com 2 µL azul de bromofenol 3% contendo 1 µL 
de GelRed® (Biotium). As bandas de alto peso molecular foram reveladas, e fotografadas 
sob luz UV para registro dos resultados positivos. 
 
 
5.2.4 Purificação das amostras de PCR 
Para a reação de purificação utilizou-se 6 µL do produto de PCR de cada amostra, 
juntamente com 1 µL do mix de enzimas contendo: 
- 0,10 µL de Exonuclease I (Thermos Scientific); 
- 0,25 µL de Alkaline Phosphatase (Thermos Scientific); 
- 0,65 µL de agua ultrapura.  
As amostras foram submetidas a um programa no termociclador de 37°C por 30 




As reações de PCR purificadas foram enviadas a empresa Macrogen (Coréia do 
Sul) para sequenciamento com os mesmos iniciadores (MVZ05, MVZ16 e/ou MVZ 26) no 
sequenciador automático 3730XL DNA Analyzer, da Applied Biosystems®. 
5.3 ANÁLISES DAS SEQUÊNCIAS 
 
 Para a edição e alinhamento das sequências utilizou-se o programa MEGA v6 
(TAMURA et al., 2011). Análises de distancia evolutivas foram calculadas utilizando os 
critérios de Kimura 2-parâmetros (KIMURA, 1980) através do software MEGA v6. Medidas 
padrão de variabilidade genética, como número de sítio variáveis (S), diversidade 
haplotípica (Hd) (NEI, 1987) e nucleotídica (π) (NEI e JIN, 1989) foram feitas através do 
programa DnaSP v5 (ROZAS et al., 2010). 
 
5.3.1 Análises Filogenéticas 
 
 A filogenia foi reconstruída utilizando-se inferência bayesiana através do programa 
BEAST v2 (BOUCKAERT et al., 2014) utilizando 743 pares de base (pb) de sequencias 
do gene mitocondrial citocromo b em dois níveis taxonômicos: (i) entre as 12 espécies de 
Oxymycterus (interespecífica) e (ii) entre os espécimes de Oxymycterus nasutus 
(intraespecífica). O modelo de substituição nucleotídica foi estimado utilizando o programa 
MrModeltest v2.3 (NYLANDER, 2004), seguindo o critério de informação de Akaike. Duas 
corridas independentes de cadeias de Markov e Montecarlo (MCMC) foram realizadas 
com 250 e 25 milhões de gerações, para as abordagens inter e intraespecífica, 
respectivamente, e a amostragem das árvores foi feita a cada 25000 e 2500 gerações, 
respectivamente. O tamanho efetivo dos parâmetros de amostragem das cadeias de 
MCMC (> 200 ESS) foi verificado usando o software Tracer v1.5 
(http://tree.bio.ed.ac.uk/software/tracer/). Duas corridas independentes foram sumarizadas 
no software TreeAnnotator v1.6.2 (DRUMMOND e RAMBAUT, 2007), onde as primeiras 
árvores (~10%) foram descartadas e o restante usado para inferir uma árvore a posteriori, 




5.3.2 Análises populacionais  
 
 Para avaliar as relações evolutivas entre as sequências utilizou-se o programa 
DnaSP v5 para obtenção dos haplótipos para cada um dos genes. As relações 
intraespecíficas, i.e., avaliação da estrutura populacional, foram estabelecidas com base 
em redes de haplótipos construídas no programa Network v4.6 (http://www.fluxus-
engineering.com) utilizando o critério de Median-Joining (BANDELT et al., 1999). A 
estimativa de diversidade de haplótipos e nucleotídeos foi feita no software DnaSP v 5. 
Eventos passados, como expansão ou redução populacional, foram inferidos com base 
em estimativas dos testes de neutralidade, como D de Tajima (TAJIMA, 1989), Fs de Fu 
(FU, 1997).  
6 RESULTADOS 
 
6.1 CARACTERIZAÇÃO DAS SEQUÊNCIAS 
 
Foram utilizados em análise 743 pb do gene cyt b, de 181 espécimes do gênero 
Oxymycterus amostrados ao longo da região Sul do Brasil. Foram incluídas nas análises 
estatísticas e de filogenias, 49 sequencias obtidas no Genbank (Tabela 6), representando 
12 espécies do gênero Oxymycterus, além do akodontíneo Juscelinomys huanchacae 
(Acesso: JQ898084), utilizado como grupo externo, de forma a enraizar a árvore na 
Inferência Bayesiana. As 230 sequências analisadas (181 espécimes deste estudo + 49 
sequências do Genbank), apresentaram 268 sítios variáveis (36%), sendo os índices das 
frequências nucleotídicas do cyt b: T, 28,8%; C, 30,2%; A, 27,8% e G, 13,2%. 
A distância genética média entre as espécies de Oxymycterus foi de 5,79%. A 
menor distância observada foi 0,2% (entre O. misionalis e O. judex) e a maior de 10,79% 
entre o O. paramensis e o clado aff. quaestor (Tabela 5). Todas as sequências geradas 





TABELA 5. Média de distâncias genéticas observadas (K2P, expressa em %) entre os pares de 
haplótipos de cyt b de diferentes espécies de Oxymycterus. 
 
*Espécies ocorrentes no Sul do Brasil em azul: O.nasutus, aff “quaestor”, O. dasythricus e Oxymycterus sp. 
(P495) amostrados neste estudo, juntamente com as sequencias obtidas do Genbank e/ou agrupadas com 




TABELA 6. Sequências parciais (743 pares de base) do gene mitocondrial citocromo b 
utilizadas na análise filogenética e comparações de distância genética no gênero 
Oxymycterus, obtidas a partir da base de dados de acesso público Genbank. Para todas 
as sequências são fornecidos o número de acesso e a correspondente referência.  
 
# Táxon Número de acesso (Genbank) Referência 
1 O. hiska U03542 Smith e Patton (1993) 
2 O. nasutus DQ518258 Jayat et al. (2008) 
3 O. nasutus EF661854 Montes et al. (2008) 
4 O. nasutus AF175286 Hoffman et al. (2002) 
5 O. nasutus AF175287 Hoffman et al. (2002) 
6 O. josei AF175288 Hoffman et al. (2002) 
7 O. josei AF175289 Hoffman et al. (2002) 
8 O. misionalis DQ518257 Jayat et al. (2008) 
9 O. misionalis EU449517 D'Elia et al. (2008) 
10 O. amazonicus AF454765 Hoffman et al. (2002) 
11 O. delator AF454766 Hoffman et al. (2002) 
12 O. delator AF454767 Hoffman et al. (2002) 
13 O. delator U03525 Smith e Patton (1993) 
14 O. delator DQ518256 Jayat et al. (2008) 
15 O. delator AY275125 D'Elia (2003) 
16 O. dasytrichus AF454768 Hoffman et al. (2002) 
17 O. dasytrichus AF454769 Hoffman et al. (2002) 
18 O. dasytrichus AF454770 Hoffman et al. (2002) 
19 O. dasytrichus AF454771 Hoffman et al. (2002) 
20 O. dasytrichus AF516662 Hoffman et al. (2002) 
21 O. dasytrichus AF516659 Hoffman et al. (2002) 
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22 O. dasytrichus AF516658 Hoffman et al. (2002) 
23 O. dasytrichus AF516657 Hoffman et al. (2002) 
24 O. dasytrichus AF516663 Hoffman et al. (2002) 
25 O. dasytrichus AF516664 Hoffman et al. (2002) 
26 O. dasytrichus AF516665  Hoffman et al. (2002) 
27 O. quaestor AF454772 Hoffman et al. (2002) 
28 O. quaestor AF516660 Gonçalves e Oliveira (2004) 
29 O. quaestor AF516661 Gonçalves e Oliveira (2004) 
30 O. judex AF454773 Hoffman et al. (2002) 
31 O. judex AF454774 Hoffman et al. (2002) 
32 O. rufus AF454775 Hoffman et al. (2002) 
33 O. rufus AF454776 Hoffman et al. (2002) 
34 O. rufus AF454777 Hoffman et al. (2002) 
35 O. rufus AF516652 Hoffman et al. (2002) 
36 O. rufus AF516651 Hoffman et al. (2002) 
37 O. rufus AF516653 Hoffman et al. (2002) 
38 O. rufus AF516654 Hoffman et al. (2002) 
39 O. rufus AF516655 Hoffman et al. (2002) 
40 O. rufus AF516666 Hoffman et al. (2002) 
41 O. rufus AF516667 Hoffman et al. (2002) 
42 O. rufus AF516668 Hoffman et al. (2002) 
43 O. rufus AF516669 Hoffman et al. (2002) 
44 O. rufus AY275126 D'Elia (2003) 
45 O. rufus AY275127 D'Elia (2003) 
46 O. paramensis DQ518259 Jayat et al. (2008) 
47 O. paramensis DQ518260 Jayat et al. (2008) 
48 O. paramensis DQ518261 Jayat et al. (2008) 
49 O. wayku DQ518262 Jayat et al. (2008) 
 
 
6.2 ANÁLISE FILOGENÉTICA 
 
A partir de sequências parciais do gene citocromo b foi obtida uma árvore 
filogenética consenso para 12 espécies do gênero Oxymycterus (Figura 10). O status de 
monofilia do gênero é recuperado com alto suporte estatístico de probabilidade posterior 
bayesiana (PPB) igual a 1. O clado mais basal é formado por duas espécies, O. hiska e 
O. paramensis, entretanto, com baixo suporte da Probabilidade Posterior Bayesiana (PPB 
= 0,63). Excluindo o clado mais basal, O. wayku é evidenciada como a espécie mais 
externa também com baixo suporte de ramo (PPB = 0,82). A árvore recuperada apresenta 
uma relação pouco resolvida entre as espécies O. judex e O. misionalis (que apareceram 
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como polifiléticas). A amostra Oxymycterus sp (P495) apresenta uma relação imprecisa, 
proximamente relacionada às espécies O. delator e O. amazonicus, indicada como uma 
potencial espécie nova. As sequências obtidas do Genbank correspondente as espécies 
O. rufus e O. josei formaram clados irmãos (PPB = 1), assim como o grupo O. dasythricus 
foi estreitamente relacionado com as espécies O. delator e O. amazonicus (PPB = 0,94). 
Os espécimes amostrados relacionados à linhagem de O. nasutus (mais abundantes 
deste estudo), agrupados com as sequências do Genbank, formam o maior grupo da 
árvore proposta, com diversas estruturações internas, embora algumas pouco suportadas 
(PPB < 0.8). Dois grupos foram verificados, um contendo espécimes predominantemente 
do Planalto Meridional, e outro espécimes da Planície Costeira.  
Oxymycterus quaestor também apresenta padrão de estrutura interna, sendo as 
espécies referencias utilizadas na árvore (obtidas do Genbank) posicionadas externas as 
demais sequenciadas neste estudo, e em particular dois grupos foram evidentes, 
intitulados Clado 1 e Clado 2.  
Considerando apenas a amostragem deste estudo, os espécimes foram 
relacionados (agrupados) a cinco espécies formalmente descritas: O. quaestor, O. 
nasutus, O. dasythricus, O. delator e O. amazonicus, sendo as quatro primeiras espécies 
de reconhecida ocorrência no Sul e/ou Sudeste do Brasil.   
Todas as espécies e/ou grupos discutidos neste trabalho foram baseados nos 











































Oxymycterus aff. quaestor 
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Figura 10. Árvore consenso Bayesiana reconstruída com base em sequencias do gene mitocondrial 
citocromo b (743 pb), utilizando 181 espécimes de Oxymycterus, e 49 sequencias do Genebank. O 
akodontíneo Juscelinomys huanchacae foi utilizado como grupo externo para enraizar a árvore. A 
probabilidade Bayesiana posterior (BPP) é indicada acima de cada ramo. Os asteriscos indicam BPP < 
0.80. 
 
6.3 DIVERSIDADE GENÉTICA E PARÂMETROS DE VARIABILIDADE 
INTRAESPECÍFICA 
 
A partir dos resultados da inferência filogenética foram direcionadas abordagens 
intraespecíficas para estudos de índices de diversidade genética, análises de parâmetros 
demográficos populacionais (utilizando testes de neutralidade) e medidas de distância 
genética em dois grupos específicos analisados: Oxymycterus aff. quaestor, e na espécie 
O. nasutus. Também foram reconstruídas redes de haplótipos de forma a inferir relações 
genealógicas dentro de cada uma dessas linhagens, sob um contexto geográfico. 
 
6.3.1 Parâmetros Oxymycterus aff. quaestor  
 
A filogenia reconstruída utilizando os 59 espécimes morfologicamente 
denominados como O. quaestor, indicou estruturação em grupos conspícuos, 
proximamente relacionado àquela linhagem (Figura 11 a2). Especificamente estes 
espécimes formaram dois clados (Clado 1 e Clado 2), cuja distancia genética entre si foi 
de 9,06% (Tabela 7). A divergência entre o Clado 2 e a linhagem O. quaestor foi de 2.58% 
(enquanto Clado 1 vs O. quaestor foi de 10,33%) (Tabela 7).  Devido ao baixo suporte 
nodal, apresentado pela PPB, nos referenciamos os clados 1 e 2 da Figura 11 a3 como 




















































Oxymycterus aff. quaestor 
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Figura 11. (A) Árvore consenso Bayesiana reconstruída com base em sequencias do gene 
mitocondrial citocromo b (743 pb), utilizando 181 espécimes de Oxymycterus, e 49 sequencias do 
Genebank. O akodontíneo Juscelinomys huanchacae foi utilizado como grupo externo para enraizar a 
árvore. A probabilidade Bayesiana posterior (BPP) é indicada acima de cada ramo. Os asteriscos 
indicam BPP < 0.80. (A1) Em azul claro (negrito e itálico) as 59 amostras inferidas como relacionadas à 




TABELA 7. Média de distâncias genéticas observadas (p expressa em %) entre os pares de 
haplótipos de cyt b de diferentes clados de Oxymycterus aff. quaestor, definidos através da 
inferência Bayesiana, sendo de distribuição exclusiva ao longo do Planalto Meridional, além 







Dos 59 haplótipos identificados, observa-se uma diversidade nucleotídica total (π) 
de 0,03853 e uma diversidade haplotípica total (Hd) de 0,89363 (Tabela 8). Os altos 
valores de Hd e baixos valores de π encontrados para todos os clados indicam que 
ocorreu expansão demográfica após um período de baixo tamanho efetivo populacional. 
Testes de neutralidade D de Tajima e Fs de Fu não foram significativos (p >0,01). O 
índice de fixação gerado foi GST de 0,04. 
 
TABELA 8. Diversidade genética e resultados dos testes de neutralidade encontrados nos clados 
identificados e no grupo aff. quaestor como um todo. 
*Ind.: número de indivíduos; H: número de haplótipos; Hd: diversidade haplotípica; π: diversidade 
nucleotídica; D: teste de Tajima; Fs: teste de Fu;  
p>0,01. 
 
A Figura 12 e a Tabela 9 mostram os pontos amostrais ao longo da região sul do 
Brasil, assim como as localidades amostradas, as coordenadas geográficas e os 
haplótipos de cada ponto referente a rede haplotípica apresentado da Figura 13.  
 
Grupo       Clado 1  Clado 2 
Clado 1 - - 
Clado 2 9,06 - 
Oxymycterus quaestor* 10,33 2,58 
Grupo Ind  H     Hd      π        D Fs 
Clado 2 45 13 0,81717 0,00619 -2,00137 -8,758 
Clado 1 14 13 0,98901 0,06797 1,64044 -1,826 
Total 59 26 0,89363 0,03853 -0,35590 -2,983 
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Figura 12. Distribuição do Oxymycterus aff. quaestor determinado pela inferência 
bayesiana ao longo do Planalto Meridional (inseridos na Mata Atlântica) no sul do Brasil. 
As referências de amostragem dos pontos (“a” – “q”) estão na Tabela 9. 
 
 
TABELA 9. Lista de haplótipos utilizados para construção da rede haplotípica do Oxymycterus aff. quaestor, 
assim como localidades (mostrados na Figura 12), e grupo no qual está inserido. 
Ponto n*** Estado Localidade Latitude (S) Longitude (O) Haplótipos 
a 1 PR Piraquara 25,441944 49,062778 H23 
b 9 PR São José dos Pinhais¹ 25,717171 49,135068 H2 e H22 
c 1 SC Luiz Alves 26,720833 48,932778 H02 
d 2 SC Gaspar 26,930833 48,958889 H02 e H05 
e 2 SC Blumenau 26,908889 49,072222 H16 
f* 12 SC Indaial 26,897778 49,231944 H01, H02, H05, H16, H18 e H21 
g 4 SC Dr. Pedrinho 26,713889 49,482778 H02, H06, H08 e H09 
h* 2 SC Ibirama 27,056944 49,517778 H02 e H04 
i* 3 SC Anitápolis 27,901944 49,128889 H02, H13 e H14 
j 1 SC São José do Cerrito 27,662778 50,581001 H10 
k* 4 SC Campo Belo do Sul 27,898889 50,760833 H02, H05 e H07 
l 1 SC Abdon Batista 27,610833 51,022778 H06 




¹ Lodade de Guaricana, ²Parque Estadual de Tainhas. 
*Localidades com a presença de haplótipos dos dois grupos. 
** Pontos amostrais exclusivos do clado 1. 
*** n por localidade. 
 
Além de tais parâmetros, de forma a investigar a relação dos haplótipos para este 
grupo Oxymycterus aff. quaestor, realizou-se a construção de uma rede de haplótipos 
entre os espécimes deste grupo. Os 59 espécimes, com padrão de distribuição limitado a 
região do Planalto Meridional, geraram uma rede com 26 haplótipos (Figura 13). Para os 
dois Clados analisados (1 e 2) não foi encontrada estruturação geográfica (Figura 12 e 
Tabela 9), corroborando com as análises filogenéticas, onde o suporte nodal de cada 
clado foi baixo (BPP <0,95). A rede neste ponto apresenta uma série de haplótipos 
extintos ou não amostrados e (i.e. presença de vetores intermediários), e considerando o 



















n** 1 SC Faxinal dos Guedes 26,852778 52,261001 H03 
       o* 7 SC Itá 27,290833 52,322778 H11, H12, H17, H16 e H17 
       p 1 RS Erechim 27,633889 52,273889 H06 
q** 4 RS Cambará do Sul²  29,084606 50,366000 H24, H25 e H26 
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Figura 13. Rede de haplótipos construída utilizando o método median-joining, com base 
em sequências do cyt b, para os 59 indivíduos do grupo aff. quaestor. Cada círculo 
compreende um haplótipo e o seu tamanho é proporcional à frequência. Cada traço nas 
linhas que conectam os haplótipos representa um passo mutacional. As cores dos 
haplótipos correspondem a identificação dos haplótipos que foram inferidas utilizando a 
inferência Bayesiana. Em laranja o Clado 1; e Verde o Clado 2. 
  
6.3.2 Parâmetros Oxymycterus nasutus 
 
Neste estudo 115 sequências de cyt b dos espécimes amostrados se agruparam 
em um único clado, e de acordo com Inferência Bayesiana, que utilizou quatro sequencias 
como referência desta espécie (Tabela 6), pertence à espécie O. nasutus (Figura 15 A2). 
Além da Inferência Bayesiana, redes haplotípicas foram realizadas para investigar a 
relação entre estes haplótipos em um contexto geográfico, evidenciando diferenças entre 
espécimes da Planície Costeira/RS e de Planalto Meridional (Figura 17). 
A distância genética entre espécimes de O. nasutus amostrados no Planalto e 
Planície foi de 1,34%. A Figura 14 destaca a distribuição geográfica do O. nasutus ao 
longo do Brasil, em especial, a região Sul do Brasil. 
 
 
Figura 14. Mapa de distribuição geográfica do Oxymycterus nasutus ao longo do 





Figura 15. (A) Árvore consenso Bayesiana reconstruída com base em sequencias do gene mitocondrial 
citocromo b (743 pb), utilizando 181 espécimes de Oxymycterus, e 49 sequencias do Genebank. O 
akodontíneo Juscelinomys huanchacae foi utilizado como grupo externo para enraizar a árvore. A 
probabilidade Bayesiana posterior (BPP) é indicada acima de cada ramo. Os asteriscos indicam BPP < 
0.80. (A2) Em vermelho (negrito e itálico) as 115 amostras inferidas como Oxymycterus nasutus.  
 
Este clado apresentou a diversidade nucleotídica total (π) de 0,01030 e uma 
diversidade haplotípica total (Hd) de 0,90831 dos 115 O. nasutus amostrados (Tabela 10). 
Os altos valores de diversidade haplotípica e baixos valores de diversidade nucleotídica 
encontrados indicam que ocorreu expansão demográfica após um período de tamanho 
populacional (Ne) estável. Os testes de neutralidade D de Tajima e Fs de Fu não foram 
significativos (p >0,01). O índice de fixação gerado foi GST de 0,09. 
 
TABELA 10. Diversidade genética e resultados dos testes de neutralidade encontrados nas 
linhagens identificadas como O. nasutus amostrados, de acordo com a distribuição geográfica. 
Linhagem Ind  H     Hd     π       D   Fs 
Planalto Meridional 61 15 0,79344 0,00680 -1,50746 -3,540 
Planície Costeira 54 16 0,85535 0,00814 -1,32183 -5,740 
Total 115 31 0,90831 0,01030 -1,55206 -11,746 
*Ind.: número de indivíduos; H: número de haplótipos; Hd: diversidade haplotípica; π: diversidade 
nucleotídica; D: teste de Tajima; Fs: teste de Fu; p>0,01. 
 
 
A Figura 16 e a Tabela 11 mostram os pontos amostrais ao longo da região sul do 
Brasil, assim como as localidades amostradas, as coordenadas geográficas e os 
haplótipos de cada ponto referente à rede haplotípica da Figura 17.  
 
TABELA 11. Lista de haplótipos utilizados para construção da rede haplotípica do O. nasutus, assim como 
localidades (mostrados na Figura 16), e grupo no qual está inserido. 
Ponto     n** Estado Localidade Latitude Longitude Haplótipos 
a 2 PR Piraquara -25,4297 -49,2719 H18 
b 15 PR São José dos Pinhais/Barro Preto -25,5799 -49,1754 H18 
c 9 PR Mata da Várzea- Curitiba -25,4419 -49,0628 H18, H20, H21 e H22 
d 1 PR Ponta Grossa/Vila Velha -25,095 -50,1619 H23 
e 1 PR São Mateus do Sul/Fazenda Durgo -25,8739 -50,3828 H19 
f 1 PR Candói -25,5708 -52,0528 H3 
g 2 SC São Domingos -26,5578 -52,5319 H2 
h 2 SC Água Doce -26,9978 -51,5558 H5 e H6 
i 1 SC Abdon Batista -27,6108 -51,0228 H1 
j 3 SC Campo Belo do Sul -27,8989 -50,7608 H1 
k 1 SC Indaial -26,8978 -49,2319 H2 
l 4 RS Erechim -27,6339 -52,2739 H1 
m 2 RS Cambará do Sul¹ -29,1917 -50,0975 H8 
n 17 RS Pró-Mata /São Francisco de Paula -29,5508 -50,2765 H8, H26, H27 e H28 
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o 13 RS Guaíba -30,1139 -51,325 H12 e H13 
p 7 RS Barra do Ribeiro -30,2908 -51,3008 H4, H12 e H31 
q 12 RS Camaquã -30,8508 -51,8119 H4, H9, H10, H11 e H14 
r 1 RS Tapes -30,7278 -51,3958 H24 
s 2 RS Cristal -31,0028 -52,05 H4, H15 
t* 5 RS São Lourenço do Sul -31,365 -51,9778 H8, H24 
u 5 RS HBITL-Pelotas -31,7719 -52,3428 H24 e H25 
v 4 RS Pedro Osório-Ar. Moreira -31,8639 -52,8228 H29 e H30 
w 1 RS Herval -32,0239 -53,3958 H16 
x 2 RS Mata Estrada Velha-Rio Grande -32,035 -52,0989 H17 
y 1 RS APA Lagoa Verde- Rio Grande -32,1399 -52,1811 H7 
z 1 RS ESEC Taim- Rio Grande -32,7425 -52,5744 H7 
¹Parque Nacional dos Aparados da Serra. 
*Localidade com haplótipo compartilhado entre as linhagens (H08). 




Figura 16. Distribuição do Oxymycterus nasutus determinado pela inferência bayesiana ao 
longo do Planalto Meridional (inseridos na Mata Atlântica) e na Planície Costeira (no Pampa) no 
sul do Brasil. Os pontos em amarelo: as localidades com a presença de haplótipos da linhagem 
de Planalto, em azul: haplótipos da linha de Planície. 
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Para explorar a variabilidade genética dentro da espécie O. nasutus associada a 
aspectos geográficos e da fisionomia geológica da região Meridional, em especial a 
estruturação Planície vs. Planalto, o que não ficou completamente resolvido na filogenia 
reconstruída (encontrou-se estrutura de mais de dois grupos), construiu-se uma rede de 
haplótipos através do método de median-joining com as 115 amostras distribuídas ao 
longo do sul do Brasil, que gerou 31 haplótipos (Figura 17). Destaca-se o padrão de 
distribuição haplotípica separando o Planalto Meridional e a Planície Costeira (Figura 16), 
sendo inclusive esta a única espécie, de acordo com a amostragem deste trabalho, com 
distribuição em região da Planície Costeira. Apesar de observada a estruturação entre as 
duas grandes formações fisionômicas (referidos também como linhagens), verifica-se o 































Figura 17. Rede de haplótipos construída utilizando o método median-joining, com base em 
sequências do cyt b, para os 115 indivíduos de Oxymycterus nasutus. Cada círculo compreende 
um haplótipo e o seu tamanho é proporcional à frequência. Cada traço nas linhas que conectam 
os haplótipos representa um passo mutacional. As cores correspondem a identificação dos 
haplótipos que foram inferidas utilizando a análise Bayesiana. Em amarelo os espécimes do 
Planalto Meridional, e em azul os espécimes de Planície Costeira. 
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6.3.3 Parâmetros Oxymycterus dasytrichus  
 
Apesar da literatura não relatar a ocorrência desta espécie na região sul do Brasil, 
a filogenia baseada na Inferência Bayesiana deste trabalho agrupa seis sequências da 
amostragem como pertencentes à espécie O. dasytrichus (Figura 19 A3), com forte 
suporte dos ramos (PPB = 1). Esta espécie possui uma distribuição ao longo de 
praticamente todo o Bioma da Mata Atlântica (Figura 18; Oliveira 1998), no qual se 
incluiria o litoral do estado do Paraná e Santa Catarina, embora até então não tenha sido 
relatado na literatura. As seis sequências obtidas, oriundas das localidades de 
Marumbi/Bacia do Rio do Nunes (1), Guaraqueçaba/Indios (3), 
Guaraqueçaba/Massarapuã (1), no Paraná, e Itapoá (1) em Santa Catarina (Figura 20), 
não se distinguem em termos haplotípicos das sequencias disponíveis no GenBank para 
O. dasythrichus (Figura 19). 
Além disso, a distância genética intraespecífica observada, entre as sequencias do 


























Figura 19. (A) Árvore consenso Bayesiana reconstruída com base em sequencias do gene mitocondrial 
citocromo b (743 pb), utilizando 181 espécimes de Oxymycterus, e 49 sequencias do Genebank. O 
akodontíneo Juscelinomys huanchacae foi utilizado como grupo externo para enraizar a árvore. A 
probabilidade Bayesiana posterior (BPP) é indicada acima de cada ramo. Os asteriscos indicam BPP < 




Figura 20. Mapa de distribuição de Oxymycterus dasytrichus no sul do Brasil, de 
acordo com a Inferência Bayesiana. As localidades numeradas: 1- 
Guaraqueçaba/Indios (PR), 2- Guaraqueçaba/Massarapuã (PR), 3- Morretes/Marumbi 
e 4 – Itapoá (SC). 
 
6.3.4 Parâmetros Oxymycterus sp. 
 
A figura 19 A3 também mostra que o clado do O. dasytrichus é irmão do clado 
formado por O. delator e O. amazonicus, com moderado suporte (PPB = 0,94). 
Entretanto, a amostra P495, da localidade de Jaguariaíva/Fazenda Chapada do Santo 
Antônio (Figura 21), apresenta relação imprecisa com as sequências de O. delator e O. 
amazonicus disponíveis no banco de dados. A Tabela 5 ilustra também as distâncias 
genéticas entre a amostra Oxymycterus sp. (P495) e O. delator e O. amazonicus, além 
das demais espécies. Ressalta-se ainda que a amostra P495, foi a única coletada no 
Bioma do Cerrado presente no estado do Paraná. 
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Figura 21. Ponto amostral do Oxymycterus sp. (P495), única amostra coletada no Bioma do 
Cerrado (em laranja) presente neste estudo. Localidade de Jaguariaíva/Fazenda Chapada do 































A árvore gerada neste trabalho (Figura 10) recuperou agrupamentos já observados 
em trabalhos anteriores com o gênero (SMITH e PATTON, 1993; HOFFMAN et al.; 2002; 
JAYAT et al., 2008), conforme sequencias depositadas no Genbank. Entretanto, dados 
inéditos utilizando a mais ampla distribuição no Sul do Brasil revelaram posições 
taxonômicas e potenciais táxons crípticos inesperados. Nas últimas revisões da literatura, 
a região Sul do Brasil (RS, SC e PR) apresentaria quatro espécies: Oxymycterus delator, 
O. quaestor, O. judex e O. nasutus (OLIVEIRA, 1998; BONCIVINO, 2008). No entanto, 
verificou-se a ocorrência predominante de duas dessas espécies (O. nasutus e 
Oxymycterus aff. quaestor), e a presença de um táxon cuja área de ocorrência não 
abrangia o Sul do Brasil, O. dasytrichus, bem como a existência potencial de pelo menos 
duas espécies novas: Oxymycterus aff. quaestor (Clado 1) e Oxymycterus sp. Ainda, 
Oxymycterus nasutus apresenta estruturação filogeográfica, onde espécimes da Planície 
Costeira e Planalto Meridional evidenciaram haplótipos quase restritos às regiões de 
origem. 
A distância genética interespecífica média observada no gênero Oxymycterus foi 
de aproximadamente 6%, valor similar ao encontrado em mamíferos de forma geral 
(BRADLEY e BAKER, 2001). 
 
7.1 Oxymycterus quaestor x Oxymycterus aff. quaestor  
 
A espécie Oxymycterus quaestor (Thomas, 1903), de acordo com a literatura, 
possui uma incoerência sobre a sua distribuição. Segundo Wilson e Reeder, (2005) este 
taxón possui uma distribuição do Nordeste da Argentina (região de Misiones) ao Sudeste 
do Brasil (norte do Rio Grande do Sul ao Rio de Janeiro), incluindo também o extremo 
Leste do Paraguai, com localidade tipo na região de Roça Nova (Serra Geral) no Estado 
do Paraná. Entretanto, outros autores registram esta espécie apenas para a localidade-
tipo, Roça Nova, na Serra Geral, Estado do Paraná (OLIVEIRA e BONVICINO, 2006). 
Além disso, vários autores colocam em debate a existência sólida desta espécie, e 
atribuem uma condição sinônima com duas outras espécies, Oxymycterus judex e O. 
misionalis. 
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 Oliveira (1998), por exemplo, através de análises morfométricas, de algumas 
espécies “tipo” depositas em coleções, determina que as espécies Oxymycterus quaestor, 
O. judex e O. misionalis formam um grupo denominado pelo autor como grupo “judex”, 
pela similaridade entre os parâmetros de suas respectivas medidas. Hoffmann et al. 
(2002) corroboram com Oliveira, suportado com dados morfológicos e moleculares, que 
existe uma proximidade entre as três espécies supracitadas. Este autor em estudos 
moleculares utilizando cyt b encontra uma distância genética entre O. judex e O. quaestor 
de 2,8% e assim formam um clado com divergência inferior ao nível de divergência 
intraespecífica observado em outras espécies, como por exemplo O. paramensis, cujos 
dados de Jayat et al. (2008) apontam uma divergência intraespecífica de 4,4 à 6,4% 
(dependendo da linhagem), sendo sugerido por estes autores o status de espécie plena 
até que um novo argumento seja apresentado. Jayat et al. (2008) assim como Oliveira 
(1998), propõe que estas três espécies perfazem um único grupo, e também utilizando o 
mesmo marcador mitocondrial, encontrou uma distância de 2,88% entre O. quaestor e O. 
judex / O. misionalis. Além disso, o autor ainda evidencia uma menor distância 
intraespecífica entre O. judex e O. misionalis (0,5%). 
Vale ressaltar que a literatura relata que as espécies O. judex  e O. misionalis, 
compartilham distribuição geográfica simpátrica ao O. quaestor, sendo o Oxymycterus 
judex (Thomas, 1909), com distribuição pelo litoral e serras, do norte do Rio Grande do 
Sul a São Paulo, ao oeste ao longo do Rio Paraná, no estado do Paraná, até a divisa com 
o estado de São Paulo, e uma população isolada na Serra dos Órgãos, no estado do Rio 
de Janeiro, sendo a localidade tipo em Joinville, Santa Catarina (BONVICINO, 2008). E o 
Oxymycterus misionalis (Sanborn, 1931) com distribuição na região de Misiones 
(localidade tipo), Argentina, incluindo a região do afluente do Rio Paraná (OLIVEIRA E 
BONVICINO, 2008). 
Dentro da filogenia proposta neste trabalho, 59 espécimes do total amostral 
alinharam-se em único clado, e de acordo com a inferência Bayesiana, como um grupo 
relacionado a Oxymycterus quaestor (Figura 11 A1). Formando dois clados, Clado 1 e 
Clado 2, o grupo denominado como Oxymycterus aff. quaestor, apresenta suas 
respectivas distâncias genéticas intraespecíficas mostrados na tabela 7 e entre as demais 
espécies discutidas na tabela 5. Apesar do alto suporte estatístico de monofilia do grupo 
Oxymycterus aff. quaestor (PPB = 1), verifica-se uma expressiva distância genética 
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intraespecífica neste grupo, com 9,06% de divergência. Estes mesmos clados quando 
comparados com sequencias de Oxymycterus quaestor (disponíveis no banco de dados) 
apresentam diferentes valores de distância, sendo 10,33% de divergência entre o Clado 1 
e o O. quaestor, e uma distância de 2,58% entre o Clado 2 e o O. quaestor (Tabela 7). 
Contudo, apesar do O. quaestor ser evidenciado na inferência bayesiana como 
uma forma mais basal em relação ao grupo aff. quaestor, o baixo suporte nodal (PPB = 
0,42) não descarta a hipótese que estes espécimes façam parte da mesma entidade 
biológica, já que outros autores como Hoffmann et al. (2002) e Jayat et al. (2008), 
utilizando o mesmo marcador, observaram distâncias genéticas interespecíficas 
superiores, de 2,8% entre O. judex e O. quaestor, e  de 2,88% entre O. quaestor e O. 
judex / O. misionalis, respectivamente. Se compararmos o Clado 2 com o O. quaestor, a 
distância genética intraespecífica é 2,58%, abaixo de distâncias interespecíficas das 
espécies relacionadas supracitadas. Porém, a divergência de 9,06% intraespecífica do 
grupo aff. quaestor, e de 10,33% entre Clado 1 e as sequências de O. quaestor do 
Genbank atribui o status deste clado como espécies crípticas dentro deste grupo. Essa 
questão em particular requer análises mais refinadas, tanto com outros marcadores (e.g 
nucleares), como a investigação mais aprofundada de caracteres morfológicos de forma a 
se tomar decisões relacionadas à validação da potencial espécie. 
A Figura 13 ilustra a relação entre os haplótipos para este grupo (aff. quaestor), 
com a finalidade de exemplificar a relação entre os haplótipos. A rede haplotípica gerada 
para este grupo conta com 26 haplótipos, com sua distribuição limitada à região do 
planalto Meridional (Figura 12). As análises filogenéticas e a rede de haplótipos 
mostraram a separação de aff. quaestor em dois clados. Apresentando uma série de 
ramos longos com muitos passos mutacionais, a rede de haplótipos construída através de 
median-joining (Figura 13) permite visualizar espacialmente de uma forma mais eficiente 
as relações entre cada um dos haplótipos do grupo aff. quaestor, encontrados na 
Inferência Bayesiana. A rede concorda, de certa forma, com a análise filogenética da 
Inferência Bayesiana, indicando a presença de dois clados. Entretanto, vale ressaltar a 
baixa estruturação da Probabilidade Posterior Bayesiana. 
A rede haplotípica median-joining, construída utilizando sequências do gene cyt b, 
mostrou 26 haplótipos distintos, e uma baixa estruturação geográfica (Figura 12 e Tabela 
9), apesar de altos níveis de diversidade (Hd 0.89363, Tabela 8). A rede apresenta uma 
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alta proporção de haplótipos derivados especialmente considerando o clado denominado 
2, o que é também compatível com a expansão populacional e contato secundário. Nos 
dois Clados (1 e 2) os haplótipos analisados parecem não apresentar estruturação 
geográfica (Figura 13), corroborando com as análises filogenéticas, onde o suporte nodal 
de cada clado foi baixo (PPB <0,95). A rede neste ponto apresenta uma série de 
haplótipos extintos ou não amostrados e, considerando o Clado 1, com muitos passos 
mutacionais entre si. 
As amostras das localidades de Itá, São Domingos, Campo, Belo do Sul, 
Anitápolis, Indaial e Ibirama apresentam haplótipos dos dois Clados em discussão (1 e 2), 
e estão Ilustrados na Figura 13 e Tabela 9 a disposição onde os mesmos se encontram. 
Apenas duas localidades desta amostragem (Faxinal dos Guedes e de Cambará do Sul 
[Parque Estadual de Tainhas]), apresentaram haplótipos exclusivos do Clado 1. As 
demais localidades do grupo aff. quaestor, em sua maioria,  apresentaram apenas  
haplótipos do Clado 2. A Tabela 8 resume as localidades e os haplótipos da Figura 12.  
Entretanto os haplótipos H01, H03, H04, H13 e H21, pertencentes ao Clado 1, estão de 
certa forma mais relacionados com os haplótipos do Clado 2, do que os haplótipos mais 
distantes do seu Clado (H24, H25 e H26). Considerando a proposta de Avise et al. (1987), 
que haplótipos mais frequentes são provavelmente os alelos mais antigos e, haplótipos 
com múltiplas conexões são mais antigos e apresentam uma distribuição geográfica mais 
ampla, o haplótipo H02 se enquadra nestas características, contemplando 5 localidades 
ao longo do Planalto Meridional (São José dos Pinhais/Guaricana, Indaial, Campo Belo do 
Sul, Luiz Alves e Dr. Pedrinho).  
O resultado da rede de haplótipos do grupo Oxymycterus aff. quaestor (Figura 13) 
a inclui na Categoria II (Deep gene tree), proposta por Avise (2000), onde as linhagens 
amplamente simpátricas, com elevadas diferenças genéticas, mas  que ocupam mesmo 
intervalo (Distribuição geográfica), pode ser explicada devido a dois processos básicos: 
Barreiras ao fluxo gênico e miscigenação recente entre as populações / espécies. O 
acúmulo de mutações, possivelmente fixadas por deriva devido ao efeito fundador, que 
acompanha o comportamento de dispersão e/ou a perda de haplótipos intermediários ao 
longo das gerações podem explicar o acúmulo de diferenças entre o H18 e o H25, com 46 
passos mutacionais e nove vetores intermediários.  
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Observando uma diversidade nucleotídica total (π) de 0,03853 e uma diversidade 
haplotípica total (Hd) de 0,89363 (Tabela 8), os 59 haplótipos apresentam altos valores de 
Hd e baixos valores de π encontrados para os dois clados, o que indica que ocorreu 
expansão demográfica após um período de baixo ou estável tamanho efetivo 
populacional. Segundo Nei e Li (1979), o índice de diversidade nucleotídica é menos 
influenciável pelo tamanho amostral, tornando-o mais adequado para a comparação da 
variabilidade genética entre populações ou espécies diferentes. Os valores negativos, 
mas não significativos obtidos para o teste D de Tajima para a amostragem como um todo 
e para os Clados 1 e 2 sugerem excesso de alelos raros para estas populações, 
indicando um processo de expansão populacional recente (TAJIMA, 1993). Como os 
testes de neutralidade D de Tajima e Fs de Fu não foram significativos (p >0,01) para as 
populações analisadas, não se rejeita a hipótese de mutação neutra. 
No entanto as análises utilizadas para estimar a diferenciação populacional a partir 
da variância das frequências haplotípicas verificou um índice de fixação GST de 0,04. Tal 
resultado indica que há baixa estruturação entre estas populações, o que explicaria a 
ocorrência simpátrica entre os dois clados em questão. Entretanto, vale lembrar que no 
presente estudo foi utilizado um marcador de herança matrilinear, o gene mitocondrial 
citocromo b, e que apesar de ser amplamente utilizado em estudos filogeográficos, e 
principalmente em trabalhos com filogenia em roedores, inferências sobre fluxo gênico 
são inconsistentes, devido a este genoma organelar não apresentar, até que seja 
elucidado este tema pela ciência, mecanismos de recombinação efetivos, tal como os 
genes nucleares. Os resultados de divergência genética encontrados para este grupo em 
questão (aff. quaestor) estão apresentados na Tabela 7. Foram encontradas distâncias 
entre os Clados, 1 e 2, com variação de 9,06%, desvio padrão (DP) ±1,67%.  
Com relação aos valores de divergência interclados (considerando a espécie válida 
mais basal), o Clado 2 e O. quaestor apresentaram 2,58% (DP±0,09%), e entre o Clado 1 
e O. quaestor 10,33% (DP±1,8%). No entanto, propostas de valores de corte de 
divergência genética para tornar possível a diferenciação entre potenciais espécies ou 
populações têm sido levantadas por alguns autores. Bradley e Baker (2001), por exemplo, 
em estudos utilizando o cyt b, em mamíferos de pequeno porte, sugerem que valores de 
divergência menores do que 2% indicam variação intraespecífica, e que valores entre 2 e 
11% tem grande probabilidade de serem indicativos de populações coespecíficas ou de 
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espécies válidas, e indicam a necessidade de estudos mais amplos sobre seu status 
taxonômico. Ainda, considerando valores de divergência superiores a 11% seria um 
indicador para o reconhecimento pleno de espécies. Considerando outro marcador 
mitocondrial, o COI (citocromo oxidase subunidade I), a região intitulada ‘DNA Barcode’, 
Hebert et al. (2003) argumentam um valor de 3% de corte para as divergências genéticas. 
Tal argumento levanta a ideia de que valores inferiores a 3% apontariam indivíduos de 
uma mesma espécie e, valores superiores à linha de corte indicariam a presença de 
espécies diferentes.    
Avise (2000), especifica que em estudos filogeográficos, as divergências 
intraespecíficas raramente são maiores do que 2% e frequentemente são menores do que 
1%. Contudo, os valores de divergência genética encontrados entre clados 1 e 2, do 
grupo aff. quaestor, determinado pela inferência bayesiana, não correspondem aos 
padrões de variação sugeridos acima, o que seria um forte indicativo para a discriminação 
de unidades biológicas distintas. Entretanto, autores já citados como Hoffman et al. (2002) 
e Jayat et al. (2008), utilizando o mesmo marcador proposto, incluindo a espécie mais 
basal (O. quaestor), de acordo com a inferência bayesiana, revelaram distâncias 
genéticas de 2,8% e 2,88%, respectivamente, entre diferentes espécies deste gênero de 
distribuição geográfica simpátrica.  
Porém, deve-se levar em consideração que a utilização de apenas dados 
moleculares pode não contemplar totalmente a questão de delimitação de espécies. Os 
dados moleculares seriam altamente informativos, quando combinados com outros tipos 
de parâmetros, como medidas morfológicas, características ecológicas e a análise das 
distribuições geográficas, tornando-se efetivamente robustos (BICKFORD et al., 2007). 
Portanto, uma análise criteriosa da morfologia, utilizando medidas craniométricas, por 
exemplo, combinada com a adição de sequências nucleares ao conjunto de dados 
poderia dar maior suporte a uma possível separação do clado 1 e 2, discutidos neste 
trabalho, e que neste caso podem sugerir um complexo de espécies crípticas. 
 
7.2 Oxymycterus nasutus 
 
A espécie Oxymycterus nasutus (Waterhouse, 1837), segundo a literatura ocorre 
desde o Uruguai a toda porção leste do sul e sudeste do Brasil (do Rio Grande do Sul a 
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São Paulo), cuja localidade tipo é Uruguai, Departamento de Maldonado, Maldonado 
(WILSON e REEDER, 2005). De acordo com Oliveira (1998), no Brasil ocorre do estado 
do Rio Grande do Sul, desde o nível do mar até altitudes elevadas da Serra Geral, até os 
estados de Santa Catarina e Paraná, onde está restrito às altitudes elevadas das 
montanhas costeiras (Figura 14). 
Do total de 181 amostras deste estudo, a maior parte (n=115) dos espécimes, de 
acordo com Inferência Bayesiana (Figura 15 a2), são pertencentes à espécie 
Oxymycterus nasutus. Devido ao suporte nodal mostrado na figura 15 a2 (PPB = 1), 
formando um único Clado, a coerência dos pontos amostrados com a literatura existente 
da distribuição da espécie (Figura 14) e demais análises para índices de diversidade 
genética, resultados de testes de neutralidade (Tabela 10) e distância genéticas 
intraespecíficas, dos espécimes amostrados, fornece suporte a essa identificação 
molecular. No entanto, verifica-se a existência de dois polos (gradientes) de distribuição: 
um entre os espécimes coletados no Planalto Meridional (Paraná, Santa Catarina e norte 
do Rio Grande do Sul) e outra coletada na Planície Costeira (Litoral do Rio Grande do 
Sul). Adicionalmente, as análises revelam uma distância genética com base no cyt b 
intraespecífica de 1,34% entre as linhagens de Planalto Meridional e Planície Costeira, 
considerando assim, uma espécie com duas linhagens. 
Entretanto, apesar da distância genética intraespecífica ficar abaixo dos 
parâmetros propostos por Bradley e Baker (2001) e Avise (2000), ou seja, inferiores a 2%, 
a estimativa de diferenciação populacional a partir da variância das frequências alélicas 
verificou um índice de fixação GST de 0,09, o que indica não haver estruturação 
populacional nesta espécie. Tal indicador pode ser observado na Figura 15 a2, onde os 
haplótipos, de Planalto Meridional como de Planície Costeira, se intercalam dentro do 
clado fornecido pela Inferência Bayesiana.  
Para explorar tal problemática, a rede de haplótipos construída através de median-
joining do O. nasutus, deste estudo, gerou 31 haplótipos (Figura 17), tendo destaque ao 
seu padrão de distribuição entre o Planalto Meridional e a Planície Costeira (Figura 16), 
sendo a única espécie, de acordo com a amostragem deste trabalho, com distribuição em 
região da Planície Costeira. Apesar da análise filogenética não apontar uma estruturação, 
a rede haplotípica evidencia uma separação entre os haplótipos de Planalto e da Planície. 
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A linhagem de Planalto revelou 15 haplótipos, incluindo a presença dos haplótipos 
H18 (com 21 espécimes) e o H08 (17 espécimes). Possivelmente sendo os haplótipos 
mais antigos por estarem no centro da rede e geograficamente dispersos, enquanto os 
haplótipos mais novos estão no extremo da rede e geograficamente restritas. O H18 
corresponde às localidades de Piraquara, Mata da Várzea e São José dos Pinhais/Barro 
Preto (PR) e o H08 as localidades de Cambará do Sul (Parque Nac. dos Aparados da 
Serra), Pró-Mata/São Francisco de Paula e São Lourenço do Sul (RS). Entretanto o 
haplótipo H08 foi o único haplótipo compartilhado entre as linhagens de Planalto e 
Planície. São Lourenço do Sul (RS) foi à única localidade que apresentou haplótipos nas 
duas linhagens Planalto e Planície, sendo H08 e H24, respectivamente. O haplótipo H24, 
além de presente em São Lourenço do Sul contempla as localidades de Tapes e HBITL-
Pelotas, e está estreitamente relacionado com os haplótipos referente às localidades de 
Camaquã (H09 e H10), Barra do Ribeiro e Guaíba (H12), Cristal/Camaquã/Barra do 
Ribeiro (H04), além de um haplótipo de Pelotas (H25).  
A linhagem de Planície evidenciou 16 haplótipos, sendo o H12 com 17 espécimes 
compartilhando-o, todos amostrados em Guaíba e Barra do Ribeiro (RS). As demais 
localidades e haplótipos da linhagem de planície estão presentes na Tabela 11 (do ponto 
“o” ao “z”). 
O resultado da rede de haplótipos de O. nasutus sugere que ela seja incluída na 
Categoria III, proposta por Avise (2000), que linhagens que são intimamente relacionadas, 
porém geograficamente alopátricas (separadas geograficamente), e que pode ser 
explicada por dois processos: fluxo gênico recente e/ou contato histórico recente.  
O total amostral, apresentou diversidade nucleotídica total (π) de 0,01030 e uma 
diversidade haplotípica total (Hd) de 0,90831 (Tabela 10). Os altos valores de diversidade 
haplotípica e baixos valores de diversidade nucleotídica encontrados indicam que ocorreu 
expansão demográfica após um período de baixo tamanho populacional efetivo.  
Os valores negativos, mas não significativos obtidos para o teste D de Tajima 
(Tabela 10) para toda amostragem sugerem excesso de alelos raros para estas 
populações, indicando um processo de expansão populacional recente (TAJIMA, 1993). 
Como os testes de neutralidade D de Tajima e Fs de Fu não foram significativos (p >0,01) 
para nenhuma das populações analisadas, não se rejeita a hipótese de mutação neutra. 
Considerando as localidades do Bioma Pampeano (Planície) e do Planalto Meridional 
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apresentam marcadas diferenças relativas aos domínios vegetação e aspectos 
geomorfológicos (VIEIRA, 1984; ROISENBERG e VIERO, 2000; TOMAZELLI e 
VILLWOCK, 2000), as amostras de Planalto Meridional (Mata Atlântica) procedem de 
regiões relativamente elevadas, atingindo cotas superiores a 900 m como na localidade 
de São Francisco de Paula, RS. Com exceção do ponto amostral “k” (Tabela 1), apontada 
como pertencente a Floresta Ombrófila Densa (FOD), e os pontos “m e n” ponto de 
transição entre Biomas, sendo a predominante a Mata Atlântica (Florestas Ombrófila 
Mista - Floresta Estacional) e o Pampa, o ponto “i” como de Floresta estacional, todos os 
demais pontos amostrais são definidos como de Planalto Meridional e de Floresta 
Ombrófila Mista (Florestas de Araucárias). Os espécimes amostrados no Bioma Pampa, 
de O. nasutus, no presente estudo, são oriundos de locais de Planície Costeira e borda do 
escudo Rio-Grandense, sendo ambas regiões definidas como tendo baixas cotas 
altimétricas (VIEIRA, 1984). Alguns autores sugerem que gradientes de altitude podem 
estar associados a processos de diferenciação em pequenos roedores (REIG, 1984; 
MONTGELARD e MATTHEE, 2012), e este fator pode também estar associado ao 
processo interno de diferenciação em O. nasutus. Também não devem ser descartados 
os efeitos das dissimilaridades estruturais do habitat, fatores também relacionados a 
processos de divergência morfológica em pequenos mamíferos (ABIADH et al., 2010; 
LALIS et al., 2009).          
Gonçalves e Oliveira (2004) relatam que esta espécie possui uma relação com o O. 
dasythricus. Hoffman et al. (2002) utilizando marcadores mitocondriais evidencia que as 
espécies O. nasutus, O. dasythricus, O. delator e O. amazonicus formem um único grupo. 
Tais dados são corroborados pela inferência filogenética deste trabalho. 
 
7.3 Oxymycterus dasytrichus 
 
O Oxymycterus dasytrichus (Schinz, 1821), de acordo com Oliveira (1998) possui 
uma distribuição nos estados de Pernambuco, Alagoas, Bahia, Espírito Santo, Minas 
Gerais ao extremo leste de Goiás, Rio de Janeiro e litoral de São Paulo, desde as 
planícies costeiras até altitudes em torno de 2.000 m em Itatiaia, no estado do Rio de 
Janeiro. A localidade tipo é na Bahia, Rio Mucuri (Figura 18).  
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De acordo com Bonvicino (2008), esta espécie não é de ocorrência no sul do 
Brasil, porém, a amostragem deste estudo, e com base na inferência Bayesiana coloca 
seis sequências da amostragem como pertencentes a esta espécie (Figura 19 a3), com 
um suporte nodal igual a 1 (PPB = 1). Uma vez que esta espécie possui uma distribuição 
ao longo de praticamente todo o Bioma da Mata Atlântica, no qual se inclui o litoral do 
estado do Paraná e Santa Catarina, estas seis sequências obtidas, oriundas das 
localidades de Marumbi/Bacia do Rio do Nunes (1), Guaraqueçaba/Indios (3), 
Guaraqueçaba/Massarapuã (1), no Paraná, e Itapoá (1) em Santa Catarina (Figura 20), 
não se diferenciam das sequências desta espécie disponíveis no GenBank (Figura 19 a3), 
pertencendo todas a um mesmo clado. 
Além disso, a distância genética intraespecífica observada, entre os vouchers e as 
seis sequências amostradas ficou em 0,96%. Hoffman et al. (2002) relata uma distância 
intraespecífica de 1,3% em O. dasytrichus. Contudo, considerando o suporte nodal da 
filogenia (PPB =1), a distância intraespecífica em torno 1%, e um bioma de ocorrência 
sendo o mesmo da literatura disponível relata, coloca-se estas seis sequências como 
pertencente à espécie O. dasytrichus.  
Gonçalves e Oliveira (2004), em comparações entre espécimes amostrados na 
Bahia e no sudeste Brasileiro, retratam uma diferença intraespecífica entre 6,3-7,5%, 
utilizando o mesmo marcador (cyt b). Contudo, estes mesmos autores comentam que as 
populações do norte (Bahia) e do sul (sudeste) desta espécie pode ter passado algum 
nível de isolamento geográfico, ainda desconhecido, resultando em uma quantidade 
moderada de diferenciação genética entre eles. Porém, estes mesmos autores, 
considerando apenas a distância genética intraespecífica de uma mesma população 
desta espécie, encontraram valores entre 0,9-2,3%. Os mesmos autores ainda discutem a 
existência de uma diferenciação ao longo do eixo norte-sul de distribuição geográfica, o 
que pode levar a diferentes níveis de distâncias genéticas.  
 Além disso, a figura 19 A3 também mostra que o clado do O. dasytrichus irmão do 
clado formado por O. delator e O. amazonicus, com um suporte nodal de 0,94 (PPB =1 = 
0,94). Tal resultado corrobora com as inferências filogenéticas de Hoffman et al. (2002) 
que colocam o O. dasythricus como clado-irmão de O. delator e O. amazonicus. Jayat et 
al. (2008) também ilustra resultados concordantes. 
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7.4 Oxymycterus sp. 
 
 A figura 19 a3, além de evidenciar a existência de O. dasytrichus para o sul do 
Brasil, levanta uma outra questão com o clado-irmão desta espécie. Autores como 
Hoffman et al. (2002) e Jayat et al. (2008), revelaram em seus resultados O. delator e O. 
amazonicus como espécies irmãs. Na figura 19 A3, a filogenia deste trabalho corrobora 
com os resultados destes autores. Porém, a amostra P495, da localidade de 
Jaguariaíva/Fazenda Chapada do Santo Antônio (Figura 21), mostra uma relação 
imprecisa com as sequências de O. delator e O. amazonicus disponíveis no banco de 
dados.  
De acordo com a literatura, Oxymycterus delator (Thomas, 1903) possui uma 
distribuição nos estados do Mato Grosso do Sul, Paraná, São Paulo, Mato Grosso, Goiás, 
Tocantins, Minas Gerais, Bahia e Piauí (OLIVEIRA, 1998). Geograficamente, 
Oxymycterus amazonicus (Hershkovitz, 1994) é distribuído no Baixo Rio Amazonas, 
incluindo as regiões baixas dos Rios Tocantins, Xingu e Tapajós, estendendo-se ao longo 
dos tributários do Médio e Alto Rio Aripuanã e Tapajós até o noroeste do estado de Mato 
Grosso, pelo menos até o limite sul da Serra do Norte (Serra dos Parecis) e a oeste até o 
Rio Jamari no estado de Rondônia (BONVICINO, 2008). 
Assim, conforme a Figura 21, a localidade em que fora amostrada este espécime, 
pertence ao Bioma Cerrado, presente numa pequena porção do estado do Paraná. A 
princípio, estas duas espécies relacionadas com a amostra P495, possuem uma 
distribuição simpátrica em algumas localidades. Porém, de acordo com a literatura, estas 
regiões de simpatria não condizem à região onde fora amostrada. Embora a amostra 
P495 possua um suporte nodal igual a 1, a filogenia proposta neste trabalho a coloca 
como “espécie irmã” do clado O. delator + O. amazonicus. Entretanto vale ressaltar que 
se trata de apenas um exemplar, e a única amostra pertencente ao Bioma Cerrado neste 
trabalho, apresentando uma relação imprecisa entre as espécies O. delator e O. 
amazonicus, o que pode por em questão a identificação destas duas amostras 
depositadas ou mesmo potencial espécie única com grande variação morfológica e/ou 
genética, o que necessita ser investigado, e que posteriores amostragens mais 





Conclui-se no presente trabalho que: 
 
- Foi possível apresentar uma filogenia para este gênero utilizando espécimes amostrados 
no Sul do Brasil, e considerando a quantidade de pontos amostrais e indivíduos utilizados, 
a árvore gerada revela que nem todas as espécies propostas pela literatura para a região 
Sul do Brasil de fato ocorrem na região; 
 
- Considerando a amostragem deste estudo no sul do Brasil, e com base na inferência 
bayesiana, as espécies e/ou entidades biológicas deste gênero no sul do Brasil são: 
Oxymycterus aff. quaestor, Oxymycterus nasutus, Oxymycterus dasytrichus e 
Oxymycterus sp. (P495); 
 
- A princípio as espécies e/ou entidades biológicas Oxymycterus aff. quaestor e 
Oxymycterus nasutus são simpátricas, pelo menos, aos domínios da Mata Atlântica do sul 
do Brasil; 
 
- O Oxymycterus aff. quaestor deste estudo apresentou dois clados distintos que ocorrem 
de forma simpátrica ao longo do Planalto Meridional (Mata Atlântica), entretanto a 
inferência bayesiana não rejeita a hipótese que um destes clados pertençam a espécie 
Oxymycterus quaestor, devido ao baixo suporte nodal evidenciado, e a outra seja 
representativa de uma espécie críptica (nova); 
 
- O Oxymycterus nasutus fora a única espécie que os resultados corroboram como sendo 
de ocorrência para o Sul do Brasil. Além disso, a rede haplotípica mostra a ocorrência de 
duas linhagens, uma no Planalto Meridional (Mata Atlântica) e outra em Planície 
Costeira/RS (Pampa), embora a inferência bayesiana e demais parâmetros não 
promovam uma estruturação sólida nesta espécie com base em um único marcador;  
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- O Oxymycterus dasytrichus de acordo com a filogenia proposta aparece como espécie 
ocorrente na região sul do Brasil, em especial ao litoral do Paraná e Santa Catarina. Esta 
é uma novidade ao padrão de distribuição desta espécie ao longo da Mata Atlântica; 
 
- O Oxymycterus sp. (P495) embora limitada a uma única amostra, revelou uma posição 
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10.1 TABELA DESCRITIVA DE AMOSTRAGEM 
 
A Tabela apresenta todos os exemplares de Oxymycterus, utilizados no recorrente 
trabalho. Na mesma, discrimina-se a instituição em que está depositado, o número de 
identificação da amostra, a localidade de coleta, os Estado em que foi amostrada e as 
coordenadas geográficas amostrais (latitude e Longitude). 
 
Depósito Referência Localidade/Município Estado Latitude Longitude 
FURB 449 Anitápolis SC -27,901944 -49,128889 
FURB 510 Anitápolis SC -27,901944 -49,128889 
FURB 511 Anitápolis SC -27,901944 -49,128889 
FURB 621 Blumenau SC -26,908889 -49,072222 
FURB 901 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 999 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 5005 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 5014 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 5047 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5074 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5092 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5234 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5936 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 6249 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
FURB 6250 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
FURB 6502 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 9090 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9124 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9170 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9193 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9215 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9220 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9224 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9240 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9333 Indaial SC 26,897778 -49,231944 
FURB 9365 Água Doce SC -26,997778 -51,555833 
FURB 9653 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9679 Blumenau SC -26,908889 -49,072222 
FURB 9682 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9768 Gaspar SC -26,930833 -48,958889 
FURB 9808 Gaspar SC -26,930833 -48,958889 
FURB 9825 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9856 Água Doce SC -26,997778 -51,555833 
FURB 9983 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 12004 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 12094 Luiz Alves SC -26,720833 -48,932778 
FURB 12276 Faxinal dos Guedes SC -26,852778 -52,261001 
FURB 12615 Ibirama SC -27,056944 -49,517778 
FURB 12654 Ibirama SC -27,056944 -49,517778 
FURB 15106 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15135 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15140 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15145 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
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FURB 15154 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15160 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15171 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15788 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 18041 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 18119 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 18153 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 18228 Candói PR -25,570833 -52,052778 
FURB 18598 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 18669 Itapoá SC -26,116944 -48,6158 
FURB 18723 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 20078 São José do Cerrito SC -27,662778 -50,581001 
FURB 20520 Abdon Batista SC -27,610833 -51,022778 
FURB 20526 Abdon Batista SC -27,610833 -51,022778 
UFPR P42 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P44 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P50 Piraquara  PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P53 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P54 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P56 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P59 Piraquara  PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P60 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P62 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P65 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P76 Ponta Grossa/Vila Velha PR -25,095 -50,161944 
UFPR P86 Curitiba/Mata da Varzea  PR -25,429722 -49,271944 
UFPR P87 Curitiba/Mata da Varzea  PR -25,429722 -49,271944 
UFPR P119 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P124 São Mateus do Sul PR -25,873889 -50,382778 
UFPR P177 Morretes/Marumbi¹ PR -25,346916 -48,76826 
UFPR P371 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P372 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P373 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P374 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P375 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P376 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P377 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P403 S. J. dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P495 Jaguariaíva PR -24,250833 -49,705833 
UFPR P752 Guaraqueçaba/Indios PR -25,306944 -48,3288 
UFPR P754 Guaraqueçaba/Indios PR -25,306944 -48,3288 
UFPR P757 Guaraqueçaba/Massarapuã PR -25,345051 -48,434984 
UFPR P760 Guaraqueçaba/Indios PR -25,306944 -48,3288 
UFPR P969 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P970 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P973 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P980 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P995 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1008 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1018 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1019 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1039 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1049 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1051 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1053 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1055 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1061 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
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UFPR P1099 S. J. dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFRGS ALV 16 APA Lagoa Verde- Rio Grande RS -32,139934 -52,181064 
UFRGS HL 11 Herval RS -32,023889 -53,395833 
UFRGS CAM 09 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 12 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 13 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 15 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 21 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 34 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 01 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 02 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 05 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 07 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 08 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 10 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 30 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 43 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 44 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 47 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 63 Cristal RS -31,002778 -52,05 
UFRGS FQ 72 Cristal RS -31,002778 -52,05 
UFRGS GUA 04 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 05 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 06 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 07 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 12 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 13 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 17 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 18 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 19 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 20 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 21 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 22 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS HFE 01 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 02 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 03 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 04 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 05 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS MEV 01 Mata Estrada Velha-Rio Grande RS -32,035 -52,098889 
UFRGS MEV 02 Mata Estrada Velha-Rio Grande RS -32,035 -52,098889 
UFRGS PL 17 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 44 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 200 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 201 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 300 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS POS 18 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 20 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 25 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 27 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS PRM 13 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS AS 17 Cambará do Sul² RS -29,191667 -50,0975 
UFRGS AS 05 Cambará do Sul² RS -29,191667 -50,0975 
UFRGS PET 30 Cambará do Sul³ RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PET 31 Cambará do Sul³ RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PET 35 Cambará do Sul³ RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PET 44 Cambará do Sul³ RS -29,084606 -50,366 















UFPR – Universidade Federal do Paraná 
FURB – Universidade de Blumenau 
UFRGS – Universidade Federal do Rio Grande do Sul 
 
¹ Bacia do Rio do Nunes 
² Parque Nacional dos Aparados da Serra 










UFRGS PRM 105 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS RIB 20 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS SLS 07 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 08 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 13 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 14 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 17 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS PM 47 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 65 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 66 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 70 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 74 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 76 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 79 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 80 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 86 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 87 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 91 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 99 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 100 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 104 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS TAI 40 ESEC Taim- Rio Grande RS -32,7425 -52,574444 
UFRGS TAP 03 Tapes RS -30,72778 -51,395833 
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RESUMO: O gênero Oxymycterus (Waterhouse, 1837) é um roedor Sulamericano, da 
subfamília Sigmodontinae, que possui uma controversa sistemática, principalmente à sua 
semelhança morfológica e citogenética. Os limites genéticos deste gênero, assim como 
suas potenciais espécies reais são alvo de inúmeras incertezas taxonômicas, com poucos 
trabalhos indicando a relação entre grupos-irmãos, tendo como suporte medidas 
morfológicas e, mais recentemente, delimitação de diferenças genéticas. Nas revisões 
mais recentes, são descritas quatro espécies para o sul do Brasil: O. nasutus, O. 
quaestor, O. judex e O. delator. Para investigar a ocorrência destas espécies nesta região 
utilizamos 743 pb de sequências do gene mitocondrial citocromo b em 181 espécimes 
provenientes de 42 localidades, incluindo sequencias como referência do GenBank. A 
filogenia bayesiana inferida revelou apenas duas espécies propostas para o Brasil 
Meridional: O. nasutus e O. quaestor. O O. dasytrichus, não antes descrito como 
ocorrente a região sul, é evidenciado com suporte filogenético. Uma amostra (P495), 
coletada numa porção de Cerrado do Paraná, aparece como conflitante com sequências 
depositadas, sendo potencialmente uma espécie nova de Oxymycterus para o Sul do 
Brasil. As relações filogenéticas entre espécies foram concordantes com aquelas 
propostas na literatura utilizando sequencias do banco de dados. 
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De ocorrência na América do Sul, com 82 gêneros existentes e aproximadamente 
400 espécies, a subfamília Sigmodontinae é um dos mais diversos e complexos grupos 
de mamíferos Neotropicais (PARADA et al. 2013). Esta subfamília está representada por 
nove tribos: Oryzomyini (a maior), Akodontini, Sigmodontini, Ichthyomyini, Thomasomyini, 
Wiedomyini, Phyllotini, Reithrodontini e Abrotrichini (D'ELIA et al., 2007). A tribo 
 95 
Akodontini é a segunda maior tribo da subfamília Sigmodontinae, possuindo 35% da 
diversidade de espécies de roedores da América do sul, embora as relações de gêneros e 
espécies dentro desta tribo sejam imprecisas (SMITH e PATTON, 1993; MUSSER e 
CARLETON, 2005), e inclui-se nesse contexto o gênero Oxymycterus (Waterhouse, 
1837). A característica mais evidente deste táxon são suas garras bem desenvolvidas e 
focinho longo, cauda geralmente pouco pilosa e com as escamas aparentes, pêlos 
ungueais (próximo às patas) escuros e escassos (BONVICINO, 2008). O gênero ainda 
caracteriza-se por possuir uma dieta insetívora e com caracteres morfológicos adaptados 
ao ambiente terrestre e semi-fossorial.  Podem adotar hábitos de predação competindo 
por vermes com marsupiais, como os gêneros Philander e Metachirus (CARLETON, 1973; 
HERSHKOVITZ, 1994; BONVICINO, 2008). Algumas espécies podem servir de 
reservatórios significativos de hantavírus entre outras doenças (OLIVEIRA et al., 2005). 
Estes roedores ocupam uma diversificada e ampla distribuição geográfica, com registros 
que vão desde o centro da Argentina (província de Buenos Aires), ao Sul ao Uruguai, à 
bacia do Amazonas, incluindo grupos de ocupação na região andina Peruana e Boliviana 
a mais de 4000 m de altitude (HERSHKOVITZ, 1994). O gênero Oxymycterus possui 16 
espécies (MUSSER e CARLETON 2005) que são bastante semelhantes em sua 
aparência externa, além de apresentar na maioria, o mesmo padrão citogenético (2n = 54 
e FNA = 64), com escassas alterações (SBALQUEIRO, 1989; SVARTAMAN e ALMEIDA, 
1993), que acarretou em uma confusa sistemática histórica (HERSHKOVITZ 1994; REIG 
1987).  Entretanto, na ultima revisão de Musser e Carleton (2005) não são consideradas 
espécies descritas a posteriori, além de relatar possíveis espécies válidas como 
sinônimas. O gênero possui nove espécies ocorrentes no Brasil, com algumas espécies 
que habitam exclusivamente o bioma Mata Atlântica, enquanto outros ocupam o Cerrado, 
área periférica da Floresta Amazônica, Pampas e Caatinga, restrito às regiões mais 
férteis, frequentemente nas chapadas e bases de serras. A monofilia do gênero tem sido 
estudada e estabelecida por investigações através de marcadores moleculares (SMITH e 
PATTON, 1993; HOFFMAN et al., 2002; JAYAT et al., 2008).  No entanto, controvérsias 
sobre as relações hierárquicas entre as espécies de Oxymycterus ainda persistem.   
Nosso estudo tem como foco lançar mais inferências, contribuindo sobre o 
conhecimento dos padrões através dos quais Oxymycterus é disperso e diversificado nos 
diferentes biomas presentes no Sul do Brasil, reavaliando os táxons propostos pela 
 96 
literatura. Esta pesquisa foi realizada usando sequencias de 181 indivíduos de 
Oxymycterus para o gene mitocondrial citocromo b (cyt b), do gênero Oxymycterus, 
coletados em 42 localidades do sul do Brasil, cobrindo uma grande área que inclui os 
Biomas da Mata Atlântica e Pampa, além de uma pequena porção do Cerrado. Estas 
sequências de citocromo b foram postas em comparação com as sequências do GenBank 
de espécies endêmicas de outros locais do Brasil e da América do Sul, utilizadas como 
referência, totalizando 230 sequências analisadas. 
 
 
Figura 1. Distribuição geográfica do sul do Brasil dos Oxymycterus amostrados 
neste estudo. Pontos indicam a localidade de amostragem. Localidades dos pontos 
de referência enumerados estão em Tabela 1. 
 
 
Materiais e Métodos 
 
Amostragem - A cobertura geográfica da amostragem abrange amostras de 181 
espécimes de Oxymycterus coletados em 42 localidades da região sul do Brasil (Figura 
1), provenientes das coleções do Laboratório de Citogenética e Evolução da UFRGS, do 
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Laboratório de Biologia da FURB e do Laboratório de Citogenética e Conservação Animal 
da UFPR (Anexo I, Tab. 3). As sequências referência foram obtidas do Genbank das 
sequencias (parciais) disponíveis do gene mitocondrial citocromo b (cyt b), de 12 espécies 
do gênero Oxymycterus (Anexo II, Tab. 4) e da espécie Juscelinomys huanchacae 
(acesso: JQ898084) utilizada como grupo externo, para a análise de Inferência 
Bayesiana.  
 
Procedimentos de Laboratório - O DNA foi extraído a partir de rim, fígado, coração 
ou músculo (armazenados a -20º C ou em etanol a 70%) utilizando o kit de extração 
PureLink® Genomic DNA (Invitrogen, Life Technologies), seguindo instruções do 
fabricante. As sequências do gene mitocondrial citocromo b foram obtidas por reação em 
cadeia da polimerase utilizando os iniciadores MVZ 05 e MVZ 16 (SMITH e PATTON, 
1993), com as seguintes condições: 94°C durante 3 min; 35 ciclos de 94°C por 20s, 45°C 
por 15s, 72ºC para 60s, e 72°C por 7 min. Todas as reações incluíram um controle 
negativo. Os produtos de PCR foram purificados com exonuclease I e fosfatase alcalina 
(Amersham Biosciences, Piscataway, NJ) e, sequenciados pela empresa Macrogen, Inc. 
(Seul, Coreia do Sul). 
 
Análise de Dados - Para a edição e alinhamento das sequências utilizou-se o 
programa MEGA v6 (TAMURA et al., 2011). As sequências geradas serão depositadas 
nas bases de dados Genbank. Análises de distancia evolutivas foram calculadas 
utilizando os critérios de Kimura 2-parâmetros (KIMURA, 1980) através do software 
MEGA v6. Medidas padrão de variabilidade genética, como número de sítio variáveis (S), 
diversidade haplotípica (Hd) (NEI, 1987) e nucleotídica (π) (NEI e JIN, 1989) foram feitas 
através do programa DnaSP v5 (ROZAS et al., 2010). A filogenia foi reconstruída 
utilizando-se inferência bayesiana através do programa BEAST v2 (BOUCKAERT et al., 
2014) utilizando 743 pares de base (pb) de sequencias do gene mitocondrial citocromo b 
em dois níveis taxonômicos: (i) entre as 12 espécies de Oxymycterus (interespecífica) e 
(ii) entre os 181 espécimes de Oxymycterus amostrados (intraespecífica). O modelo de 
substituição nucleotídica foi estimado utilizando o programa MrModeltest v2.3 
(NYLANDER, 2004), seguindo o critério de informação de Akaike. Duas corridas 
independentes de cadeias de Markov e Montecarlo (MCMC) foram realizadas com 250 e 
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25 milhões de gerações, para as abordagens inter e intraespecífica, respectivamente, e a 
amostragem das árvores foi feita a cada 25000 e 2500 gerações. O tamanho efetivo dos 
parâmetros de amostragem das cadeias de MCMC (> 200 ESS) foi verificado usando o 
software Tracer v1.5 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/tracer/). Duas corridas 
independentes foram sumarizadas no software TreeAnnotator v1.6.2 (DRUMMOND e 
RAMBAUT, 2007), onde as primeiras árvores (~10%) foram descartadas e o restante 
usado para inferir uma árvore a posteriori, visualizada no programa Figtree v1.3.1 
(http://tree.bio.ed.ac.uk / software / figtree /). 
 
Tabela 1. Referência de localidade da amostragem da Figura 1. 
Ponto Bioma Estado Localidade N Latitude Longitude 
1 Mata Atlântica PR Guaraqueçaba/Indios 3 -25,306944 -48,3288 
2 Mata Atlântica PR Guaraqueçaba/Massarapuã 1 -25,345051 -48,434984 
3 Mata Atlântica PR Marumbi/Bacia do Rio do Nunes 1 -25,3469159 -48,76826 
4 Mata Atlântica PR Jaguariaíva/Faz. Cha. do Sto Antônio 1 -24,250833 -49,705833 
5 Mata Atlântica PR Ponta Grossa/Vila Velha 1 -25,095 -50,161944 
6 Mata Atlântica PR São Mateus do Sul/Fazenda Durgo 1 -25,873889 -50,382778 
7 Mata Atlântica PR Curitiba- Mata da Varzea 2 -25,429722 -49,271944 
8 Mata Atlântica PR Piraquara 10 -25,441944 -49,062778 
9 Mata Atlântica PR São José dos Pinhais/Guaricana 9 -25,717171 -49,135068 
10 Mata Atlântica PR São José dos Pinhais/Barro Preto 15 -25,5799 -49,175373 
11 Mata Atlântica PR Candói 1 -25,570833 -52,052778 
12 Mata Atlântica SC Itapoá 1 -26,116944 -48,6158 
13 Mata Atlântica SC Luiz Alves 1 -26,720833 -48,932778 
14 Mata Atlântica SC Gaspar 2 -26,930833 -48,958889 
15 Mata Atlântica SC Indaial 13 -26,897778 -49,231944 
16 Mata Atlântica SC Blumenau 2 -26,908889 -49,072222 
17 Mata Atlântica SC Dr. Pedrinho 4 -26,713889 -49,482778 
18 Mata Atlântica SC Ibirama 2 -27,056944 -49,517778 
19 Mata Atlântica SC Anitápolis 3 -27,901944 -49,128889 
20 Mata Atlântica SC São José do Cerrito 1 -27,662778 -50,581001 
21 Mata Atlântica SC Campo Belo do Sul 7 -27,898889 -50,760833 
22 Mata Atlântica SC Abdon Batista 2 -27,610833 -51,022778 
23 Mata Atlântica SC Água Doce 2 -26,997778 -51,555833 
24 Mata Atlântica SC Faxinal dos Guedes 1 -26,852778 -52,261001 
25 Mata Atlântica SC São Domingos 6 -26,557778 -52,531944 
26 Mata Atlântica SC Itá 7 -27,290833 -52,322778 
27 Mata Atlântica RS Erechim 5 -27,633889 -52,273889 
28 Mata Atlântica RS Cambará do Sul¹ 2 -29,191667 -50,0975 
29 Mata Atlântica RS Cambará do Sul² 4 -29,084606 -50,366 
30 Mata Atlântica RS Pró-Mata /São Francisco de Paula 17 -29,550768 -50,276487 
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31 Pampa RS Guaíba 13 -30,113889 -51,325 
32 Pampa RS Barra do Ribeiro 7 -30,290833 -51,300833 
33 Pampa RS Tapes 1 -30,72778 -51,395833 
34 Pampa RS Camaquã 12 -30,850833 -51,811944 
35 Pampa RS Cristal 2 -31,002778 -52,05 
36 Pampa RS São Lourenço do Sul 5 -31,365 -51,977778 
37 Pampa RS HBITL-Pelotas 5 -31,771944 -52,342778 
38 Pampa RS Pedro Osório-Ar. Moreira 4 -31,863889 -52,822778 
39 Pampa RS Herval 1 -32,023889 -53,395833 
40 Pampa RS Mata Estrada Velha-Rio Grande 2 -32,035 -52,098889 
41 Pampa RS APA Lagoa Verde- Rio Grande 1 -32,139934 -52,181064 
42 Pampa RS ESEC Taim- Rio Grande 1 -32,7425 -52,574444 
 
       
¹Parque Nacional dos Aparados da Serra. 
²Parque Estadual de Tainhas. 
 
      
Resultados 
 
Para a construção de filogenias foram utilizados 743 pb do gene cyt b, de 181 
espécimes do gênero Oxymycterus sp. amostrados e 49 sequencias obtidas no Genbank 
(Anexo II – Tab. 4), representando 12 espécies do gênero Oxymycterus, além do 
akodontíneo Juscelinomys huanchacae (Acesso: JQ898084), de forma a enraizar a árvore 
na Inferência Bayesiana. As 230 sequências analisadas, apresentaram 268 sítios 
variáveis (36%), sendo os índices das frequências nucleotídicas do cyt b: T, 28,8%; C, 
30,2%; A, 27,8% e G, 13,2%. 
A distância genética média entre as espécies de Oxymycterus foi de 5,79%. A 
menor distância observada foi 0,2% (entre O. misionalis e O. judex) e a maior de 10,79% 
entre o O. paramensis e o clado Oxymycterus aff. quaestor (Tabela 2).  
 
Tabela 2. Média de distâncias genéticas observadas (K2P, expressa em %) entre os pares de haplótipos 
de cyt b de diferentes espécies de Oxymycterus. 
*Espécies ocorrentes no Sul do Brasil em azul: Oxymycterus aff “quaestor”, O. nasutus, O. dasytrichus e Oxymycterus 
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sp. (P495) amostrados neste estudo, juntamente com as sequencias obtidas do Genbank e/ou agrupadas com cada 
grupo taxonômico. 
 
A árvore filogenética de consenso para 12 espécies do gênero Oxymycterus 
determina a monofilia do gênero com suporte nodal de probabilidade posterior bayesiana 
igual a 1 (PPB =1) (Figura 2). O clado mais basal é formado por duas espécies, O. hiska e 
O. paramensis, com baixo suporte (PPB = 0,63). Excluindo o clado mais basal, O. wayku 
é evidenciada como a espécie mais externa com baixo suporte (PPB = 0,82). A árvore 
proposta apresenta uma relação pouco resolvida entre as espécies O. judex e O. 
misionalis (esta se apresentando como polifilética). Ainda, a amostra P495 apresenta uma 
relação imprecisa, proximamente relacionada às espécies O. delator e O. amazonicus, 
indicada aqui como Oxymycterus sp., ou seja, uma potencial espécie de nova ocorrência 
para a região Sul do Brasil. As sequências obtidas do Genbank correspondente as 
espécies O. rufus e O. josei formaram clados irmãos (PPB = 1), assim como o grupo O. 
dasythricus foi estreitamente relacionado com as espécies O. delator e O. amazonicus 
(BBP = 0,94). Os espécimes amostrados relacionados à linhagem de O. nasutus foram os 
mais abundantes, formando o maior grupo da árvore, com diversas estruturações 
internas. Dois grupos conspícuos foram verificados, um contendo espécimes 
predominantemente do Planalto Meridional, e outro espécimes da Planície Costeira. 
Oxymycterus aff. quaestor também apresenta padrão de estrutura interna, sendo as 
sequencias referencias utilizadas na árvore (obtidas do Genbank do O. quaestor) 
posicionadas externas as demais sequenciadas neste estudo, e em particular dois grupos 
foram evidentes, intitulados Clado 1 e Clado 2. Considerando apenas a amostragem 
deste estudo, os espécimes foram relacionados (agrupados) à cinco espécies já descritas: 
O. quaestor, O. nasutus, O. dasythricus, O. delator e O. amazonicus, sendo as quatro 
primeiras espécies de reconhecida ocorrência no sul e/ou sudeste do Brasil.  Porém, 
somente os espécimes amostrados relacionados ao O. quaestor (discutidos como 
Oxymycterus aff. quaestor) obteve baixo valor de probabilidade posterior (PPB < 0,95). 
Todas as espécies e/ou grupos discutidos neste trabalho foram baseados exclusivamente 









































Figura 2. Árvore consenso Bayesiana reconstruída com base em sequencias do gene mitocondrial 
citocromo b (743 pb), utilizando 181 espécimes de Oxymycterus, e 49 sequencias do Genebank. O 
akodontíneo Juscelinomys huanchacae foi utilizado como grupo externo para enraizar a árvore. A 





A árvore filogenética obtida, com base no gene mitocondrial cyt b (Figura 2), 
recuperou agrupamentos já observados em trabalhos anteriores com o gênero (SMITH e 
PATTON, 1999; HOFFMAN et al., 2002; JAYAT et al., 2008). Entretanto, dados inéditos 
incorporados utilizando a mais ampla distribuição no sul do Brasil revelaram posições 
taxonômicas e potenciais táxons crípticos inesperados. Nas últimas revisões da literatura 
a região sul do Brasil (RS, SC e PR), apresentaria quatro espécies: Oxymycterus delator, 
O. quaestor, O. judex e O. nasutus (OLIVEIRA, 1998; BONCIVINO, 2008).  
No entanto, na Figura 2, verificou-se a ocorrência predominante de dois táxons 
(Oxymycterus aff. quaestor e O. nasutus) e, considerando a amostragem deste estudo no 
sul do Brasil, e com base na inferência bayesiana, as espécies e/ou entidades biológicas 
deste gênero no sul do Brasil são: Oxymycterus aff. quaestor, Oxymycterus nasutus, 
Oxymycterus dasytrichus e Oxymycterus sp. (P495). A distância genética interespecífica 
média observada no gênero Oxymycterus foi de aproximadamente 6%, valor similar ao 
encontrado em mamíferos de forma geral (BRADLEY e BAKER, 2001). 
Do total amostral, 59 haplótipos formaram um grupo denominado neste trabalho de 
Oxymycterus aff. quaestor, que, apresentou dois clados distintos que ocorrem de forma 
simpátrica ao longo do Planalto Meridional (Mata Atlântica), entretanto a inferência 
bayesiana não rejeita a hipótese que um destes clados pertençam a espécie Oxymycterus 
quaestor (Thomas, 1903), devido ao baixo suporte nodal evidenciado, e a outra (clado 1) 
seja representativa de uma espécie críptica (nova). Um aspecto a salientar é que os 
limites geográficos do Oxymycterus quaestor são confusos na literatura, havendo 
incompatibilidade de descrição de áreas de ocorrência, sendo alguns considerando 
apenas a ocorrência na área da localidade tipo (Roça Nova, Piraquara – PR) e outras 
descrições de ocorrência ao longo de todo o Planalto Meridional (OLIVEIRA e 
BONVICINO, 2006; MUSSER e CARLETON, 2005). Além disso, vários autores colocam 
em debate a existência sólida desta espécie, e atribuem uma condição sinônima com 
duas outras espécies, juntamente com Oxymycterus judex (Thomas, 1909) e O. misionalis 
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(Sanborn, 1931), que possuem uma distribuição, de acordo com a literatura, simpátrica ao 
O. quaestor (OLIVEIRA, 1998; JAYAT et al., 2008). Gonçalves e Oliveira (2004) 
consideram que uma das implicações na taxonomia deste gênero é falta de 
disponibilidade de espécimes ‘tipo’ neste grupo, que possivelmente pode levar a 
interpretações confusas aos reais limites de divergência desta espécie. O Oxymycterus 
aff. quaestor apresenta uma distância genética de 4.16% em relação ao O. quaestor, 
4.15% ao O. misionalis e 3.95% ao O. judex (Tabela 1). Autores como Avise (2000) e 
Bradley e Baker (2001), por exemplo, sugerem limites para distância genética. Avise 
(2000) relata que uma variação intraespecífica raramente ultrapassa 2%. Bradley e Baker 
(2001), em estudos utilizando o cyt b, em mamíferos de pequeno porte, relatam em suas 
conclusões, especificamente que os valores de divergência menores do que 2% 
indicariam variação intraespecífica, e que valores entre 2 e 11% teriam uma grande 
probabilidade de serem indicativos de populações coespecíficas ou de espécies válidas. 
Devido ao grupo em questão apresentar divergência 4% em relação a tais espécies, 
deve-se levar em consideração que a utilização de apenas dados moleculares pode não 
contemplar totalmente a questão delimitação de espécies. Apesar de dados moleculares 
serem bem informativos, quando combinados com outros tipos de parâmetros, como 
medidas morfológicas, características ecológicas e a análise das distribuições 
geográficas, torna-se mais eficazes (BICKFORD et al. 2007). Oliveira (1998), por 
exemplo, através de análises morfométricas, de alguns espécimes tipo depositas em 
coleções, determina que as espécies Oxymycterus quaestor, O. judex e O. misionalis 
formam um grupo denominado pelo autor como grupo “judex”, pela similaridade entre os 
parâmetros de suas respectivas medidas. Hoffmann et al. (2002) corroboram com Oliveira 
(1998), suportado com dados morfológicos e moleculares, que existe uma proximidade 
entre as três espécies supracitadas. Este autor em estudos moleculares utilizando cyt b 
encontra uma distância genética entre O. judex e O. quaestor de 2,8% e assim formam 
um clado com divergência inferior ao nível de divergência intraespecífica observado em 
outras espécies, como por exemplo O. paramensis, cujos dados de Jayat et al. (2008) 
apontam uma divergência intraespecífica de 4,4 à 6,4% (dependendo da linhagem), 
sendo sugerido por estes autores o status de espécie plena até que um novo argumento 
seja apresentado. Jayat et al. (2008) assim como Oliveira (1998), propõe que estas três 
espécies perfazem um único grupo, e também utilizando o mesmo marcador mitocondrial, 
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encontrou uma distância de 2,88% entre O. quaestor e O. judex / O. misionalis. Além 
disso, o autor ainda evidencia uma menor distância intraespecífica entre O. judex e O. 
misionalis (0,5%). 
Outro problema taxonômico a salientar é a baixa divergência observada (0,2%) 
(Tabela 1) entre haplótipos atribuído a O. judex e O. misionalis. Estas duas espécies 
foram colocadas por Oliveira (1998), juntamente com o O. quaestor, no mesmo grupo de 
espécies com base na morfologia. Considerando as observações supracitadas sobre o 
uso de divergência genética para estabelecer limites de espécies, esse valor baixo é 
notável e levanta a necessidade de adicionais estudos de avaliação das fronteiras das 
espécies dentro do grupo de espécies “judex” propostos por Oliveira (1998). Portanto, 
uma análise criteriosa da morfologia, utilizando medidas craniométricas, por exemplo, 
combinada com a adição de sequências nucleares ao conjunto de dados poderia dar 
maior suporte a uma possível separação ou agrupamento do Oxymycterus aff. quaestor e 
O. quaestor e as duas outras espécies discutidos neste trabalho, e que neste caso podem 
estar sujeitas a um complexo de espécies crípticas e/ou sinônimas. 
O Oxymycterus nasutus (Waterhouse, 1837) fora única espécie, onde os resultados 
baseados nos valores de Probabilidade Posterior Bayesiana (PPB = 1), foram 
concordantes como existentes de acordo com a literatura. 115 espécimes amostrados se 
alinharam em um único clado, e de acordo com Inferência Bayesiana, que utilizou quatro 
sequencias como referência desta espécie (Anexo II – Tab. 4), é colocada como 
pertencentes à espécie Oxymycterus nasutus (Figura 2). Estes espécimes formaram um 
clado, e devido ao suporte nodal mostrado na Figura 2 (PPB = 1), a coerência dos pontos 
amostrados com a literatura existente de ocorrência (do Pampa à Mata Atlântica) e 
demais análises para índices de diversidade genética, resultados de testes de 
neutralidade (não mostrados neste trabalho) e distância genética intraespecífica, fornece 
suporte a essa identificação molecular. Adicionalmente, as análises revelam uma 
distancia genética com base no cyt b intraespecífica de 1,34% entre as linhagens de 
Planalto Meridional e Planície Costeira. 
Entretanto, apesar da distância genética intraespecífica ficar abaixo dos 
parâmetros propostos por Bradley e Baker (2001) e Avise (2000), ou seja, inferiores a 2%, 
a estimativa de diferenciação populacional a partir da variância das frequências alélicas 
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verificou um índice de fixação GST de 0,09, o que indica não haver estruturação 
populacional nesta espécie. Tal indicador pode ser observado na Figura 2, onde os 
haplótipos, de Planalto Meridional como os de Planície Costeira, se intercalam dentro do 
clado fornecido pela Inferência Bayesiana.  
A espécie Oxymycterus dasytrichus (Fischer, 1814) de acordo com Bonvicino 
(2008), não é de ocorrência no sul do Brasil, porém, a amostragem deste estudo, e com 
base na inferência Bayesiana coloca seis sequências da amostragem como pertencentes 
a esta espécie (Figura 2), com um suporte nodal igual a 1 (BPP = 1). Conforme esta 
espécie possui uma distribuição ao longo de praticamente todo o Bioma da Mata 
Atlântica, no qual se inclui o litoral do estado do Paraná e Santa Catarina, estas seis 
sequências obtidas, oriundas das localidades de Marumbi/Bacia do Rio do Nunes, 
Guaraqueçaba/Indios, Guaraqueçaba/Massarapuã, no Paraná, e Itapoá em Santa 
Catarina (Figura 2). Hoffman et al. (2002) relata uma distância intraespecífica de 1,3% em  
O. dasytrichus. Considerando o suporte nodal da filogenia (PPB =1), e a distância 
genética intraespecífica de (0,96%), consideramos esta sequência como pertencente à 
espécie Oxymycterus dasytrichus Gonçalves e Oliveira (2004), em comparações entre 
espécimes amostrados na Bahia e no sudeste Brasileiro, retratam uma diferença 
intraespecífica entre 6,3-7,5% (cyt b). Os autores comentam que as populações do norte 
(Bahia) e do sul (sudeste) poderiam ter passado algum isolamento geográfico, ainda 
desconhecido, resultando em uma quantidade moderada de diferenciação genética entre 
eles. Entretanto, considerando apenas a distância genética intraespecífica de uma mesma 
população, encontraram valores entre 0,9-2,3%. Os autores propõem a existência de 
diferenciação ao longo do eixo norte-sul de distribuição, o que pode levar a diferentes 
níveis de distancias genéticas.  
Por fim, na análise bayesiana, a amostra P495 (colocada como Oxymycterus sp.) 
revela uma posição taxonômica confusa. Autores como Jayat et al. (2008) e Hoffman et 
al. (2002) revelram em seus resultados O. amazonicus (Hershkovitz, 1994) e O. delator 
(Thomas, 1903) como espécies-irmãs. De acordo com Bonvicino (2008) o O. amazonicus 
uma distribuição à região periférica da Floresta Amazônica. O. delator possui ocorrência 
no paraná, e sua distribuição se dá ao longo de todo o Cerado. Conforme a Figura 2, a 
localidade em que fora amostrada este espécime, pertence ao Bioma Cerrado, presente 
numa pequena porção do estado do Paraná (munícipio de Jaguaraíva). A princípio, estas 
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duas espécies relacionadas com a amostra P495, possuem uma distribuição simpátrica 
em algumas localidades de ocorrência. Porém, de acordo com a literatura, estas regiões 
de simpatria não condizem à região onde fora amostrada. Embora a amostra P495 
possua um suporte nodal igual a 1, a filogenia proposta neste trabalho a coloca como 
“espécie irmã” do clado O. delator + O. amazonicus, sendo sua distância genética em 
relação ao O. amazonicus e O. delator, de 2.45% e 3.37% respectivamente. Entretanto 
vale ressaltar que se trata de apenas uma amostra, e que posteriores amostragens mais 
abrangentes são necessárias para elucidar a problemática deste clado. 
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ABSTRACT 
The genus Oxymycterus (Waterhouse, 1837) is a South American rodent, the 
Sigmodontinae subfamily, which has a controversial systematic, primarily for their 
morphological and cytogenetic similarity. Genetic limits of this genus, as well as their 
potential real species are the subject of numerous taxonomic uncertainties, with few 
studies indicating the relationship between groups brothers, supported morphological 
measures and, more recently, delineation of genetic differences. In the most recent 
revisions are described four species to the south of Brazil: O. nasutus, O. quaestor, O. 
judex and O. delator. To investigate the occurrence of these species in this region used 
743 bp sequences of the mitochondrial cytochrome b gene in 181 specimens from 42 
local, including sequences such as GenBank reference. The phylogeny inferred bayesian 
revealed only two species proposed for the South Brazil: O. nasutus and O. quaestor. The 
O. dasytrichus, not described as occurring before the southern region, is evidenced by 
phylogenetic support. A sample (P495), collected in the Paraná Cerrado portion appears 
as conflicting with deposited sequences, potentially being a new species of Oxymycterus 
to the South of Brazil. The phylogenetic relationships among species were consistent with 
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Anexo I – Tabela 3. Lista de espécimes de Oxymycterus sp. utilizados no presente 
estudo, incluindo: coleção de depósito, código de identificação, localidade de amostragem 
e as coordenadas geográficas. Siglas das coleções e Universidades depositadas estão a 
seguir. Universidade Federal do Paraná (UFPR), Universidade Federal do Rio Grande do 
Sul (UFRGS) e Fundação Universidade de Blumenau (FURB). 
 
Depósito Referência Localidade/Município Estado Latitude Longitude 
FURB 449 Anitápolis SC -27,901944 -49,128889 
FURB 510 Anitápolis SC -27,901944 -49,128889 
FURB 511 Anitápolis SC -27,901944 -49,128889 
FURB 621 Blumenau SC -26,908889 -49,072222 
FURB 901 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 999 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 5005 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 5014 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 5047 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5074 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5092 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5234 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 5936 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 6249 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
FURB 6250 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
FURB 6502 Itá SC -27,290833 -52,322778 
FURB 9090 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9124 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9170 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9193 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9215 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9220 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9224 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9240 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 9333 Indaial SC 26,897778 -49,231944 
FURB 9365 Água Doce SC -26,997778 -51,555833 
FURB 9653 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9679 Blumenau SC -26,908889 -49,072222 
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FURB 9682 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9768 Gaspar SC -26,930833 -48,958889 
FURB 9808 Gaspar SC -26,930833 -48,958889 
FURB 9825 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9856 Água Doce SC -26,997778 -51,555833 
FURB 9983 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 12004 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 12094 Luiz Alves SC -26,720833 -48,932778 
FURB 12276 Faxinal dos Guedes SC -26,852778 -52,261001 
FURB 12615 Ibirama SC -27,056944 -49,517778 
FURB 12654 Ibirama SC -27,056944 -49,517778 
FURB 15106 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15135 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15140 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15145 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15154 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15160 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15171 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15788 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 18041 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 18119 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 18153 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 18228 Candói PR -25,570833 -52,052778 
FURB 18598 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 18669 Itapoá SC -26,116944 -48,6158 
FURB 18723 Dr. Pedrinho SC -26,713889 -49,482778 
FURB 20078 São José do Cerrito SC -27,662778 -50,581001 
FURB 20520 Abdon Batista SC -27,610833 -51,022778 
FURB 20526 Abdon Batista SC -27,610833 -51,022778 
UFPR P42 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P44 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P50 Piraquara  PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P53 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P54 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P56 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P59 Piraquara  PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P60 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P62 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P65 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P76 Ponta Grossa/Vila Velha PR -25,095 -50,161944 
UFPR P86 Curitiba/Mata da Varzea  PR -25,429722 -49,271944 
UFPR P87 Curitiba/Mata da Varzea  PR -25,429722 -49,271944 
UFPR P119 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P124 São Mateus do Sul/Fazenda Durgo PR -25,873889 -50,382778 
UFPR P177 Marumbi/Bacia do Rio do Nunes PR -25,346916 -48,76826 
UFPR P371 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P372 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P373 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P374 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P375 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P376 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P377 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P403 São José dos Pinhais/Guaricana PR -25,717171 -49,135068 
UFPR P495 Jaguariaíva/Faz. Cha. do Sto Antônio PR -24,250833 -49,705833 
UFPR P752 Guaraqueçaba/Indios PR -25,306944 -48,3288 
UFPR P754 Guaraqueçaba/Indios PR -25,306944 -48,3288 
UFPR P757 Guaraqueçaba/Massarapuã PR -25,345051 -48,434984 
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UFPR P760 Guaraqueçaba/Indios PR -25,306944 -48,3288 
UFPR P969 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P970 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P973 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P980 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P995 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1008 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1018 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1019 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1039 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1049 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1051 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1053 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1055 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1061 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1099 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFRGS ALV 16 APA Lagoa Verde- Rio Grande RS -32,139934 -52,181064 
UFRGS HL 11 Herval RS -32,023889 -53,395833 
UFRGS CAM 09 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 12 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 13 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 15 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 21 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 34 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 01 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 02 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 05 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 07 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 08 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 10 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 30 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 43 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 44 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 47 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 63 Cristal RS -31,002778 -52,05 
UFRGS FQ 72 Cristal RS -31,002778 -52,05 
UFRGS GUA 04 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 05 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 06 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 07 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 12 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 13 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 17 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 18 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 19 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 20 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 21 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 22 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS HFE 01 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 02 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 03 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 04 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 05 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS MEV 01 Mata Estrada Velha-Rio Grande RS -32,035 -52,098889 
UFRGS MEV 02 Mata Estrada Velha-Rio Grande RS -32,035 -52,098889 
UFRGS PL 17 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 





Anexo II - Tabela 4. Sequências parciais (743 pares de base) do gene mitocondrial citocromo b 
utilizadas na análise filogenética e comparações de distância genética no gênero Oxymycterus, 
obtidas a partir da base de dados de acesso público Genbank. Para todas as sequências são 
fornecidos o número de acesso e a correspondente referência.  
 
# Táxon Número de acesso (Genbank) Referência 
1 O. hiska U03542 Smith e Patton (1993) 
2 O. nasutus DQ518258 Jayat et al. (2008) 
3 O. nasutus EF661854 Montes et al. (2008) 
4 O. nasutus AF175286 Hoffman et al. (2002) 
5 O. nasutus AF175287 Hoffman et al. (2002) 
6 O. josei AF175288 Hoffman et al. (2002) 
7 O. josei AF175289 Hoffman et al. (2002) 
UFRGS PL 200 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 201 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 300 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS POS 18 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 20 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 25 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 27 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS PRM 13 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS AS 17 Cambará do Sul (Aparados da Serra) RS -29,191667 -50,0975 
UFRGS AS 05 Cambará do Sul (Aparados da Serra) RS -29,191667 -50,0975 
UFRGS PET 30 Cambará do Sul (Pq. Est. de Tainhas) RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PET 31 Cambará do Sul (Pq. Est. de Tainhas) RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PET 35 Cambará do Sul (Pq. Est. de Tainhas) RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PET 44 Cambará do Sul (Pq. Est. de Tainhas) RS -29,084606 -50,366 
UFRGS PRM 129 Pró-Mata/São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PRM 105 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS RIB 20 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS SLS 07 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 08 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 13 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 14 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 17 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS PM 47 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 65 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 66 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 70 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 74 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 76 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 79 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 80 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 86 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 87 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 91 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 99 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 100 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 104 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS TAI 40 ESEC Taim- Rio Grande RS -32,7425 -52,574444 
UFRGS TAP 03 Tapes RS -30,72778 -51,395833 
UFRGS FQ 105 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
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8 O. misionalis DQ518257 Jayat et al. (2008) 
9 O. misionalis EU449517 D'Elia et al. (2008) 
10 O. amazonicus AF454765 Hoffman et al. (2002) 
11 O. delator AF454766 Hoffman et al. (2002) 
12 O. delator AF454767 Hoffman et al. (2002) 
13 O. delator U03525 Smith e Patton (1993) 
14 O. delator DQ518256 Jayat et al. (2008) 
15 O. delator AY275125 D'Elia (2003) 
16 O. dasytrichus AF454768 Hoffman et al. (2002) 
17 O. dasytrichus AF454769 Hoffman et al. (2002) 
18 O. dasytrichus AF454770 Hoffman et al. (2002) 
19 O. dasytrichus AF454771 Hoffman et al. (2002) 
20 O. dasytrichus AF516662 Hoffman et al. (2002) 
21 O. dasytrichus AF516659 Hoffman et al. (2002) 
22 O. dasytrichus AF516658 Hoffman et al. (2002) 
23 O. dasytrichus AF516657 Hoffman et al. (2002) 
24 O. dasytrichus AF516663 Hoffman et al. (2002) 
25 O. dasytrichus AF516664 Hoffman et al. (2002) 
26 O. dasytrichus AF516665  Hoffman et al. (2002) 
27 O. quaestor AF454772 Hoffman et al. (2002) 
28 O. quaestor AF516660 Gonçalves e Oliveira (2004) 
29 O. quaestor AF516661 Gonçalves e Oliveira (2004) 
30 O. judex AF454773 Hoffman et al. (2002) 
31 O. judex AF454774 Hoffman et al. (2002) 
32 O. rufus AF454775 Hoffman et al. (2002) 
33 O. rufus AF454776 Hoffman et al. (2002) 
34 O. rufus AF454777 Hoffman et al. (2002) 
35 O. rufus AF516652 Hoffman et al. (2002) 
36 O. rufus AF516651 Hoffman et al. (2002) 
37 O. rufus AF516653 Hoffman et al. (2002) 
38 O. rufus AF516654 Hoffman et al. (2002) 
39 O. rufus AF516655 Hoffman et al. (2002) 
40 O. rufus AF516666 Hoffman et al. (2002) 
41 O. rufus AF516667 Hoffman et al. (2002) 
42 O. rufus AF516668 Hoffman et al. (2002) 
43 O. rufus AF516669 Hoffman et al. (2002) 
44 O. rufus AY275126 D'Elia (2003) 
45 O. rufus AY275127 D'Elia (2003) 
46 O. paramensis DQ518259 Jayat et al. (2008) 
47 O. paramensis DQ518260 Jayat et al. (2008) 
48 O. paramensis DQ518261 Jayat et al. (2008) 
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RESUMO 
Oxymycterus nasutus (Waterhouse, 1837) é um roedor com uma restrita distribuição ao 
longo da América do Sul, ocorrendo desde o Uruguai ao Brasil Meridional. A espécie 
possui uma distribuição geográfica, ocorrendo em mais de uma formação fitofisionômica 
ou biomas, em simpatria com congêneres de “distribuição restrita”. Investigando a 
estrutura genética, padrões filogeográficos deste roedor sigmodontíneo, avaliou-se 743 pb 
de fragmento do genoma mitocondrial (gene citocromo b) de 115 espécimes de 26 
localidades do sul do Brasil. Os resultados da filogenia obtida, e demais parâmetros 
populacionais, revelam uma baixa estruturação genética, embora exista uma tendência de 
agrupamento dos haplótipos das linhagens propostas (Planalto x Planície). É discutida a 
distribuição da variação genética intraespecífica e as formações geológicas e florestais 
onde a espécie ocorre. Com base na evidência molecular, sugerimos que exista um 
processo em andamento de separação em distintas linhagens dentro da espécie.  
Palavras-Chave: Citocromo b, DNA mitocondrial, Filogenia molecular, Rodentia 
 
ABSTRACT 
Oxymycterus nasutus (Waterhouse, 1837) is a rodent with a restricted distribution 
throughout South America, occurring from Uruguay to southern Brazil. The species has a 
geographical distribution, occurring in more than one training vegetation types or biomes, 
with sympatric congeners "restricted distribution". Investigating the genetic structure, 
phylogeographic patterns of this Sigmodontinae rodent, we evaluated 743 bp fragment of 
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the mitochondrial genome (gene cytochrome b) of 115 specimens from 26 localities in 
southern Brazil. The results of the phylogeny obtained, and other population parameters, 
show low genetic structure, although there is a trend of clustering of haplotypes of the lines 
proposed (Plateau x Plain). The distribution is discussed of intraspecific genetic variation 
and the geological and forest formations where the species occurs. Based on molecular 
evidence, we suggest that there is an ongoing process of separation into distinct lineages 
within species. 




Possuindo 86 gêneros existentes e aproximadamente 400 espécies, a subfamília 
Sigmodontinae (família Cricetidae) é um dos mais diversos e complexos grupos de 
mamíferos, e é predominantemente distribuída na América do Sul (PARADA et al. 2013; 
VENTURA et al., 2013; D'ELIA, 2003). Esta subfamília está representada por nove tribos: 
Oryzomyini, Akodontini, Sigmodontini, Ichthyomyini, Thomasomyini, Wiedomyini, 
Phyllotini, Reithrodontini e Abrotrichini (D'ELIA et al., 2007). Devido a sua diversidade, os 
sigmodontineos têm sido alvo de diversos estudos sobre sua diversidade de formas, 
relações sistemáticas e irradiação adaptativa, a fim de estabelecer sua história evolutiva 
(BASKIN 1978; D'ELIA, 2003; ENGEL et al., 1998; HERSHKOVITZ, 1966; PATTERSON e 
PASCUAL, 1972; SMITH e PATTON, 1993, 1999). Entre os sigmodontíneos destaca-se a 
tribo Akodontini, segunda tribo mais diversa com aproximadamente 35% da total da 
diversidade da subfamília (MUSSER e CARLETON, 2005), além disso, é caracterizada 
por sua forma semelhante ao rato, com hábitos que variam de onívoros a insetívoros 
(REIG, 1981, 1984). A Tribo apresenta uma ampla distribuição geográfica, sendo que a 
maior parte de seus gêneros e espécies está concentrada nas regiões mais centrais da 
Cordilheira dos Andes, que é proposta como sendo a área original de diferenciação dos 
akodontinos (REIG 1984, 1987). O grupo é morfologicamente diverso e amplamente 
distribuído na América do Sul, com exceção da Amazônia, ocupa uma variedade de 
habitats, tanto de terra firme e de várzea. Ecologicamente, os Akodontinos também são 
um grupo diversificado, com amplitude de dietas, incluindo espécies fossoriais, semi-
aquática e cursoriais (PARDINÃS et al, 2002). Contudo Ab'Saber (1969) argumenta a 
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existência de três padrões geomorfológicos para a região Sul do Brasil; o Planalto 
Meridional, Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense e a Planície Costeira/RS. 
O Planalto Meridional é dominado por terrenos sedimentares recobertos 
parcialmente por lavas vulcânicas (basalto), e na região Sul do Brasil se estende desde o 
Estado do Paraná ao Norte do Rio Grande do Sul (AB'SABER, 1969). Sob o Planalto 
Meridional da região Sul do Brasil, está inserida a Mata Atlântica (Bioma), e segundo Pillar 
et al. (2009) os ecossistemas florestais da região sul do Brasil é a Floresta Ombrófila 
Densa - FOD, Floresta Ombrófila Mista - FOM (Floresta de Araucária) e Florestas 
Estacionais. Outras classificações reunindo aspectos de vegetação, geomorfológicos e 
climáticos (AB'SABER, 1969; CPRM, 2006) descreve que parte da Região Sul do Brasil 
(PR, SC e Norte do RS) está inserida sobre dois domínios morfoclimáticos: I) Domínio dos 
Planaltos Úmidos Subtropicais da Mata de Araucária, um domínio morfoclimático de 
floresta de coníferas de clima temperado situado no interior dos estados do Paraná e 
Santa Catarina e o norte do Rio Grande do Sul. II) Domínio de Mares e Morros, situado 
região leste (litoral brasileiro), onde se encontra a Floresta Atlântica que possui clima 
diversificado. 
Uma característica do Planalto Meridional do RS é a Escarpa da Serra Geral. Com 
vegetação de porte florestal da Mata Atlântica, essa região consiste em um relevo de 
transição entre o Planalto dos Campos Gerais e a Planície Costeira (CRPM 2008; CRPM 
2010). 
O Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense (referido como Escudo Rio Grandense por 
alguns autores) e a Planície Costeira/RS estão situados na porção Centro-Meridional do 
Estado do Rio Grande do Sul. A geomorfologia do Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense 
é caracterizada pela perda de sedimentos, de rochas cristalinas cristalofilianas pré-
cambrianas, e a Planície Costeira/RS é caracterizada pelo inverso, ou seja, o processo 
sedimentar estaria se sobrepondo ao processo erosivo independentemente das cotas 
altimétricas (AB'SABER, 1969). Nestas regiões (Planalto Uruguaio-Sul-Rio-Grandense e a 
Planície Costeira/RS), o Bioma dominante é o Pampa.  A vegetação é dominada por 
gramíneas que formam extensos campos delimitados pelas florestas ripárias (PILLAR et 
al. 2009). O relevo desse bioma varia de suave-ondulado no Centro do estado à forte-
ondulado na Serra do Sudeste e na divisa com a Argentina e nas regiões litorâneas os 
campos possuem uma grande extensão plana (PILLAR et al. 2009). A Planície Costeira 
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do Rio Grande do Sul possui uma área de 33.000 km2 e mais de 100 km de largura, e é a 
mais ampla planície costeira do Brasil, estendendo-se por cerca de 620 km, desde a 
cidade de Torres, ao norte, até a desembocadura do Arroio Chuí, ao sul (TOMAZELLI e 
VILLWOCK, 2000). Esta região compreende uma faixa alongada de extensos campos de 
dunas, planícies e terraços marinhos e banhados estendendo-se na zona litorânea entre 
Santa Catarina e o Chuí (CRPM, 2008). Exceto pela Planície Costeira/RS, as demais 
regiões do Rio Grande do Sul são tradicionalmente denominadas como Campanha 
Gaúcha, denominadas por alguns autores como Domínio das Coxilhas Úmidas 
Subtropicais da Campanha Gaúcha, que compreende o Domínio sul do Rio Grande do 
Sul (AB'SABER, 1969; CPRM, 2006). 
Com uma abrangente distribuição na América do Sul, incluindo registros do Norte 
da Argentina, Andes, Uruguai à região periférica Amazônica o gênero Akodontino 
Oxymycterus ocupa vários habitats no subcontinente (HERSHKOVITZ, 1994). Entretanto, 
este apresenta limitadas inferências filogenéticas, onde os limites entre as espécies, 
padrões filogeográficas e distribuição geográfica são pouco compreendidos e/ou 
explorados, levando uma complexa história taxonômica (OLIVEIRA, 1998; JAYAT et al., 
2008). De discreta variação citogenética (2n = 54 e NFA = 64) e morfologia muito 
semelhante, entre todas as suas espécies, alguns autores tem utilizado marcadores 
moleculares e/ou medidas craniométricas com o intuito de contribuir para a elucidação 
taxonômica deste gênero, discutindo as relações intraespecíficas, e inclusive propondo 
novas espécies. (SBALQUEIRO, 1989; HERSHKOVITZ 1994; OLIVEIRA, 1998; 
HOFFMANN et al., 2002; GONÇALVES e OLIVEIRA, 2004; D’ELÍA et al., 2007; JAYAT et 
al., 2008). 
  A espécie Oxymycterus nasutus (Waterhouse, 1837), segundo a literatura ocorre 
desde o Uruguai a toda porção leste do sul e sudeste do Brasil (do Rio Grande do Sul a 
São Paulo), desde o nível do mar até altitudes elevadas da Serra Geral, até os estados de 
Santa Catarina e Paraná, onde está restrito às altitudes elevadas das montanhas 
costeiras, sendo sua localidade tipo o Uruguai, Departamento de Maldonado, Maldonado 
(OLIVEIRA, 1998; MUSSER e CARLETON, 2005). Assim como as demais espécies do 
seu gênero, característica mais evidente são suas garras bem desenvolvidas e focinho 
longo, cauda geralmente pouco pilosa e com as escamas aparentes, pêlos ungueais 
(próximo às patas) escuros e escassos (BONVICINO, 2008). Semelhante a outras 
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espécies do presente gênero, O. nasutus é semifossorial e altamente insetívoro 
(GONZALEZ, 2001).  
Este roedor pode ser encontrado acima de 400-500 m, dependendo da latitude, 
mas também ocorrendo em zonas úmidas, restingas costeiras, pastagens e as bordas de 
riachos (GONZALEZ, 2001), possuindo um padrão bifásico diurno com alguma atividade 
noturna, influenciado pela luz do ambiente (PAISE e VIEIRA, 2006). Esta espécie é 
considerada de pequeno porte, podendo variar de 140-158 centímetros, sendo sua massa 
corporal variando de 27-78 gramas (HERSHKOVITZ, 1994; OLIVEIRA, 1998). Em relação 
a sua distribuição geográfica é simpátrico a O. josei, O. rufus, O. judex e O. quaestor 
(HERSHKOVITZ; 1994; HOFFMAN et al., 2002, OLIVEIRA; 1998). 
           Este estudo tem como objetivo verificar a existência de padrões de linhagens nos 
exemplares de O. nasutus, utilizando como base o gene mitocondrial citocromo b (cyt b) 
em filogenia, rede haplotípica e outros parâmetros genéticos, com fins de caracterizar as 
linhagens propostas de Planalto Meridional (espécimes inseridos no Bioma Mata 





Um total de 115 espécimes de Oxymycterus nasutus de 26 localidades foi 
amostrado ao longo da região Sul do Brasil (Figura 1). Além do panorama amostral, 
quatro sequências obtidas a partir do Genbank (DQ518258, EF661854, AF175286 e 
AF175287), além do Akodontino Juscelinomys huanchacae (Genbank: JQ898084), como 
grupo externo, foram utilizados para a análise de Inferência Bayesiana.  
Os espécimes analisados procedem de localidades dos Estados do Paraná, Santa 
Catarina e Rio Grande do Sul e encontram-se tombados nas seguintes instituições: 
Coleção de mamíferos do Laboratório de Citogenética e Conservação Animal (CGC 
Animal/UFPR) da Universidade Federal do Paraná – UFPR; Coleção de mamíferos da 
Fundação Universidade de Blumenau - FURB, Blumenau, Santa Catarina; Coleção de 
mamíferos do Laboratório de Citogenética e Evolução da Universidade Federal do Rio 
Grande do Sul – UFRGS (Anexo I). 
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Procedimentos em Laboratório 
 
O DNA foi extraído a partir de rim, fígado, coração ou músculo (armazenados a -
20º C ou em etanol a 70%) utilizando o kit de extração PureLink® Genomic DNA 
(Invitrogen, Life Technologies), seguindo instruções do fabricante. As sequências do gene 
mitocondrial citocromo b foram obtidas por reação em cadeia da polimerase (PCR) 
utilizando os iniciadores MVZ 05 (cadeia leve) e MVZ 16 (cadeia pesada) (SMITH e 
PATTON, 1993), com as seguintes condições: 94°C durante 3 min; 35 ciclos de 94°C por 
20s, 45°C por 15s, 72ºC para 60s, e 72°C por 7 min. Os produtos de PCR foram 
purificados com exonuclease I e fosfatase alcalina (Amersham Biosciences, Piscataway, 
NJ) e, sequenciados pela empresa Macrogen, Inc. (Seul, Coreia do Sul). 
 
Alinhamento, descrição e análises genéticas 
 
Para a edição e alinhamento das sequências utilizou-se o programa MEGA v6 
(TAMURA et al., 2011). As sequências geradas serão depositadas nas bases de dados 
Genbank. Análises de distancia evolutivas foram calculadas utilizando os critérios de 
Kimura 2-parâmetros (KIMURA, 1980) através do software MEGA v6. Medidas padrão de 
variabilidade genética, como número de sítio variáveis (S), diversidade haplotípica (Hd) 
(NEI, 1987) e nucleotídica (π) (NEI e JIN, 1989) foram feitas através do programa DnaSP 
v5 (ROZAS et al., 2010). 
A filogenia foi reconstruída por inferência bayesiana através do programa BEAST 
v2 (BOUCKAERT et al., 2014) utilizando 743 pares de base (pb) de sequencias do gene 
mitocondrial citocromo b dos exemplares de O. nasutus. O modelo de substituição 
nucleotídica foi estimado utilizando o programa MrModeltest v2.3 (NYLANDER, 2004), 
seguindo o critério de informação de Akaike. Duas corridas independentes de cadeias de 
Markov e Montecarlo (MCMC) foram realizadas com 25 milhões de gerações e a 
amostragem das árvores foi feita a cada 2500 gerações. O tamanho efetivo dos 
parâmetros de amostragem das cadeias de MCMC (> 200 ESS) foi verificado usando o 
software Tracer v1.5 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/tracer/). Duas corridas 
independentes foram sumarizadas no software TreeAnnotator v1.6.2 (DRUMMOND e 
RAMBAUT, 2007), onde as primeiras árvores (~10%) foram descartadas e o restante 
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usado para inferir uma árvore a posteriori, visualizada no programa Figtree v1.3.1 
(http://tree.bio.ed.ac.uk / software / figtree /). 
Para avaliar as relações evolutivas entre as sequências utilizou-se o programa 
DnaSP v5 para obtenção dos haplótipos das sequências geradas. As relações 
intraespecíficas, i.e., avaliação da estrutura populacional, foram estabelecidas com base 
em redes de haplótipos construídas no programa Network v4.6 (http://www.fluxus-
engineering.com) utilizando o critério de Median-Joining (BANDELT et al., 1999). A 
estimativa de diversidade de haplótipos e nucleotídeos foi feita no software DnaSP v 5. 
Eventos passados, como expansão ou redução populacional, foram inferidos com base 
em estimativas dos testes de neutralidade, como D de Tajima (TAJIMA, 1989), Fs de Fu 





       Foram analisados 115 sequências do O. nasutus oriundas de 26 localidades do Sul 
do Brasil (Figura 1), e foram identificados 44 sítios polimórficos definindo 31 haplótipos. A 
diversidade haplotípica total foi de (Hd) 0,90831 e a diversidade nucleotídica (π) em 
0,01030 (Tabela 2). Um único haplótipo (H08) foi compartilhado entre os Biomas da Mata 
Atlântica (Planalto Meridional) e do Pampa (Planície Costeira). Adicionalmente, as 
análises revelam uma distancia genética com base no cyt b intraespecífica de 1,34% 
entre as amostras de Planalto Meridional e Planície Costeira. Demais parâmetros obtidos 
estão na Tabela 2. 
       Todos os espécimes amostrados, concordantes com a espécie O. nasutus, foram 
baseados nos valores de Probabilidade Posterior Bayesiana (PPB = 1) (Figura 2). 
Considerando o panorama amostral, verifica-se a existência de dois polos (gradientes) de 
distribuição entre os espécimes coletados no Planalto Meridional (Paraná, Santa Catarina 
e norte do Rio Grande do Sul) e da Planície Costeira (Litoral do Rio Grande do Sul). 
Entretanto apesar a do alto suporte dos ramos (PPB= 1), não se verifica total distinção 
entre a linhagem de Planalto e de Planície, de acordo com a filogenia deste trabalho 
(Figura 2). Para explorar a variabilidade genética dentro da espécie O. nasutus associada 
a aspectos geográficos e da fisionomia geológica da região Meridional, em especial a 
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estruturação Planície vs. Planalto, o que não ficou completamente resolvido na filogenia 
reconstruída (encontrou-se estrutura de mais de dois grupos), construiu-se uma rede de 
haplótipos através do método de median-joining com as 115 amostras distribuídas ao 
longo do sul do Brasil, que gerou 31 haplótipos (Figura 3). Destaca-se o padrão de 
distribuição haplotípica segregado Planalto Meridional e Planície Costeira (Figura 1). 
Apesar de observada a estruturação entre as duas grandes formações fisionômicas 
(referidos também como linhagens), verifica-se o compartilhamento do haplótipo H8 por 




Figura 1. Distribuição do Oxymycterus nasutus determinado pela inferência 
bayesiana (cyt b) ao longo do Planalto Meridional (inseridos na Mata Atlântica) e na 
Planície Costeira (no Pampa) no sul do Brasil. Os pontos e letras indicam as 
localidades da amostragem (presentes na Tab. 1). Em tom mais escuro o Bioma 








Tabela 1. Lista de haplótipos utilizados para construção da rede haplotípica do O. nasutus, assim como 
localidades ilustradas na Figura 16. 
 
Ponto n** Estado Localidade Latitude Longitude Haplótipos 
a 2 PR Piraquara -25,4297 -49,2719 H18 
b 15 PR São José dos Pinhais/Barro Preto -25,5799 -49,1754 H18 
c 9 PR Mata da Várzea- Curitiba -25,4419 -49,0628 H18, H20, H21 e H22 
d 1 PR Ponta Grossa/Vila Velha -25,095 -50,1619 H23 
e 1 PR São Mateus do Sul/Fazenda Durgo -25,8739 -50,3828 H19 
f 1 PR Candói -25,5708 -52,0528 H3 
g 2 SC São Domingos -26,5578 -52,5319 H2 
h 2 SC Água Doce -26,9978 -51,5558 H5 e H6 
i 1 SC Abdon Batista -27,6108 -51,0228 H1 
j 3 SC Campo Belo do Sul -27,8989 -50,7608 H1 
k 1 SC Indaial -26,8978 -49,2319 H2 
l 4 RS Erechim -27,6339 -52,2739 H1 
m 2 RS Cambará do Sul¹ -29,1917 -50,0975 H8 
n 17 RS Pró-Mata /São Francisco de Paula -29,5508 -50,2765 H8, H26, H27 e H28 
o 13 RS Guaíba -30,1139 -51,325 H12 e H13 
p 7 RS Barra do Ribeiro -30,2908 -51,3008 H4, H12 e H31 
q 12 RS Camaquã -30,8508 -51,8119 H4, H9, H10, H11 e H14 
r 1 RS Tapes -30,7278 -51,3958 H24 
s 2 RS Cristal -31,0028 -52,05 H4, H15 
t* 5 RS São Lourenço do Sul -31,365 -51,9778 H8, H24 
u 5 RS HBITL-Pelotas -31,7719 -52,3428 H24 e H25 
v 4 RS Pedro Osório-Ar. Moreira -31,8639 -52,8228 H29 e H30 
w 1 RS Herval -32,0239 -53,3958 H16 
x 2 RS Mata Estrada Velha-Rio Grande -32,035 -52,0989 H17 
y 1 RS APA Lagoa Verde- Rio Grande -32,1399 -52,1811 H7 
z 1 RS ESEC Taim- Rio Grande -32,7425 -52,5744 H7 
¹Parque Nacional dos Aparados da Serra. 
*Localidade com haplótipo compartilhado entre as linhagens (H08). 
** n por localidade. 
 
 
Tabela 2. Diversidade genética e resultados dos testes de neutralidade encontrados nas linhagens identificadas 
como O. nasutus, de acordo com a distribuição geográfica. 
 
Linhagem N         H        Hd        π D        Fs 
Planalto Meridional 61 15 0,79344 0,00680 -1,50746 -3,540 
Planície Costeira 54 16 0,85535 0,00814 -1,32183 -5,740 
Total 115 31 0,90831 0,01030 -1,55206 -11,746 
 *Ind.: número de indivíduos; H: número de haplótipos; Hd: diversidade haplotípica; π: diversidade nucleotídica; D: teste de 





Figura 2. Árvore consenso Bayesiana reconstruída com base em sequencias do gene mitocondrial 
citocromo b (743 pb), utilizando 115 espécimes de Oxymycterus nasutus. O akodontíneo Juscelinomys 
huanchacae foi utilizado como grupo externo para enraizar a árvore, além de quatro sequencias desta 
espécie oriundas do Genbank. A probabilidade Bayesiana posterior (PPB) é indicada acima de cada ramo. 
Os asteriscos indicam PPB < 0.95.  
Haplótipo compartilhado (H08) 
*Planalto 
Meridional 




Figura 3. Rede de haplótipos construída utilizando o método median-joining, com base em sequências do 
cyt b, para os 115 indivíduos de Oxymycterus nasutus. Cada círculo compreende um haplótipo e o seu 
tamanho é proporcional à frequência. Cada traço nas linhas que conectam os haplótipos representa um 
passo mutacional. As cores correspondem a identificação dos haplótipos que foram inferidas utilizando a 
análise Bayesiana. Em tom escuro os espécimes da linhagem de Planalto Meridional, e em claro os 
espécimes de linhagem de Planície Costeira. O haplótipo H08 fora o compartilhado entre as linhagens. 
 
DISCUSSÃO 
       Neste estudo, relatamos a tendência de um padrão inédito de diferenciação latitudinal 
dos haplótipos a partir duas linhagens principais em O. nasutus, associado a barreira 
geográfica (serra geral) entre os espécimes. A filogenia mostra uma composição por dois 
clados maiores principais (linhagem Planalto e Planície) e um clado extremo-sul, restrito à 
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parte extremo sul do estado do Rio Grande do Sul (BR), embora este clado externo seja 
enquadrado como sendo de Planície nos demais parâmetros analisados (Figura 2). As 
relações entre as linhagens Planalto - Planície, e o clado do extremo sul (incluso nas 
analises como linhagem de Planície) ainda não estão bem resolvidos, e precisam ser 
investigados em mais detalhes, também com marcadores nucleares. 
      No entanto, apesar da distância genética intraespecífica ser inferior (=1,34% entre as 
linhagens) aos parâmetros propostos por Bradley e Baker (2001) e Avise (2000), ou seja, 
< 2%, a estimativa de diferenciação populacional a partir da variância das frequências 
haplotípicas verificou um índice de fixação GST de 0,09, o que indica não haver 
estruturação populacional nesta espécie. O resultado de tal indicador pode ser observado 
na Figura 2, onde alguns haplótipos, de Planalto Meridional como de Planície Costeira, 
são polifiléticos dentro do clado fornecido pela Inferência Bayesiana. Encontram-se na 
Tabela 2 a diversidade nucleotídica total (π) de 0,01030 e uma diversidade haplotípica 
total (Hd) de 0,90831. Os altos valores de diversidade haplotípica e baixos valores de 
diversidade nucleotídica indicam que ocorreu expansão demográfica após um período de 
baixo tamanho populacional efetivo, o que poderia explicar o fato de não existir uma 
estruturação populacional sólida. Os valores negativos, mas não significativos obtidos 
para o teste D de Tajima para toda amostragem sugerem excesso de alelos raros para 
estas populações, indicando um processo de expansão populacional recente (TAJIMA, 
1993). Como os testes de neutralidade D de Tajima e Fs de Fu não foram significativos (p 
>0,01) para nenhuma das populações analisadas, não se rejeita a hipótese de mutação 
neutra. Entretanto, Para explorar tal problemática, a rede de haplótipos construída através 
de median-joining gerou 31 haplótipos, destacando seu padrão de distribuição entre o 
Planalto Meridional e a Planície Costeira (Figura 3). Apesar da análise filogenética não 
apresentar uma estruturação, a rede haplotípica evidencia um padrão conspícuo de 
haplótipos do Planalto e da Planície. 
      A linhagem de Planalto revelou 15 haplótipos (61 espécimes), incluindo os haplótipos 
H18 (com 21 espécimes) e o H08 (17 espécimes). Possivelmente sendo os haplótipos 
mais antigos por estarem no centro da rede e geograficamente dispersos, enquanto os 
haplótipos mais novos estão no extremo da rede e geograficamente restritas. A linhagem 
de Planície obteve-se 16 haplótipos (54 espécimes), sendo o H12 com 17 espécimes 
compartilhando-o, sendo todos amostrados em Guaíba e Barra do Ribeiro (Rio Grande do 
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Sul). As demais localidades estão presentes na Tabela 1. Porém, São Lourenço do Sul 
(RS) foi à única localidade que apresentou haplótipos nas duas linhagens propostas 
(Planalto e Planície), embora restrita a uma amostra (sequência) compartilhada (SLS 13). 
O resultado da rede de haplótipos de Oxymycterus nasutus sugere que ela seja incluída 
na Categoria III, proposta por Avise (2000), que linhagens que são intimamente 
relacionadas, mas sejam geograficamente alopátricas (separadas geograficamente), pode 
ser explicada por dois processos: fluxo gênico recente e/ou contato histórico recente. 
      Considerando as localidades do Bioma Pampeano (Planície) e do Planalto Meridional 
apresentam marcadas diferenças relativas aos domínios vegetação e aspectos 
geomorfológicos (VIEIRA, 1984; ROISENBERG e VIERO, 2000; TOMAZELLI e 
VILLWOCK, 2000). Com exceção do ponto amostral “k” (Figura 1), apontada como 
pertencente a Floresta Ombrófila Densa (FOD), e os pontos “m e n” ponto de transição 
entre Biomas, sendo a predominante a Mata Atlântica (Florestas Ombrófila Mista - 
Floresta Estacional) e o Pampa, o ponto “l” como de Floresta estacional, todos os demais 
pontos amostrais são definidos como de Planalto Meridional e de Floresta Ombrófila Mista 
(Florestas de Araucárias). Os espécimes amostrados no Bioma Pampa, de O. nasutus, no 
presente estudo, são oriundos de locais de Planície Costeira e borda do escudo Rio-
Grandense, sendo ambas regiões definidas como tendo baixas cotas altimétricas 
(VIEIRA, 1984). Alguns autores sugerem que gradientes de altitude podem estar 
associados a processos de diferenciação em pequenos roedores (REIG, 1984; 
MONTGELARD e MATTHEE, 2012), e este fator pode estar associado ao processo 
interno de diferenciação em O. nasutus. Também não devem ser descartados os efeitos 
das dissimilaridades estruturais do habitat, fatores também relacionados a processos de 
divergência morfológica em pequenos mamíferos (ABIADH et al., 2010; LALIS et al., 
2009).  
Em conclusão, as análises filogeográficas aqui apresentadas, embora não 
estruturadas pela filogenia, fornecem novas informações sobre a distribuição do O. 
nasutus em regiões com diferentes cotas altimétricas associadas a diferentes padrões de 
fitofisionomias (Mata Atlântica e Pampa). Neste estudo, sugerimos a ocorrência de duas 
linhagens para esta espécie (linhagem de Planalto e de Planície) e que diferenças de 
altitude, ao longo de sua distribuição geográfica, pode ser o principal aspecto nesta 
distinção. Contudo, deve se levar em consideração a limitação do marcador utilizado, e 
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que, análise com outros marcadores, integrados com parâmetros morfológicos ainda 
poderá ser realizado para uma melhor compreensão das linhagens propostas. 
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ANEXO I 
Tabela 3. Lista de espécimes de Oxymycterus nasutus utilizados no presente estudo, 
incluindo: coleção de depósito, código de identificação. A localidade de cada amostra esta 
referenciada na tabela 2, listada de “a-z”. Siglas das coleções e Universidades 
depositadas estão a seguir. Universidade Federal do Paraná (UFPR), Universidade 
Federal do Rio Grande do Sul (UFRGS) e Universidade de Blumenau (FURB). 
Depósito Referência Localidade/Município Estado Latitude Longitude 
FURB 6249 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
FURB 6250 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
FURB 9365 Água Doce SC -26,997778 -51,555833 
FURB 9825 Indaial SC -26,897778 -49,231944 
FURB 9856 Água Doce SC -26,997778 -51,555833 
FURB 15106 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15140 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 15154 Campo Belo do Sul SC -27,898889 -50,760833 
FURB 18119 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 18153 São Domingos SC -26,557778 -52,531944 
FURB 18228 Candói PR -25,570833 -52,052778 
FURB 20520 Abdon Batista SC -27,610833 -51,022778 
UFPR P42 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P50 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P53 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P54 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P56 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P59 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P60 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P62 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P65 Piraquara PR -25,441944 -49,062778 
UFPR P76 Ponta Grossa/Vila Velha PR -25,095 -50,161944 
UFPR P86 Curitiba/Mata da Varzea PR -25,429722 -49,271944 
UFPR P87 Curitiba/Mata da Varzea PR -25,429722 -49,271944 
UFPR P124 São Mateus do Sul/Fazenda Durgo PR -25,873889 -50,382778 
UFPR P969 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P970 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P973 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P980 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P995 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1008 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1018 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1019 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1039 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1049 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1051 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1053 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1055 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1061 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFPR P1099 São José dos Pinhais/Barro Preto PR -25,5799 -49,175373 
UFRGS ALV 16 APA Lagoa Verde- Rio Grande RS -32,139934 -52,181064 
UFRGS HL 11 Herval RS -32,023889 -53,395833 
UFRGS CAM 09 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 12 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 13 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 15 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 21 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS CAM 34 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 01 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 02 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 05 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 07 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 08 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 10 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS FQ 30 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 43 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 44 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 47 Camaquã RS -30,850833 -51,811944 
UFRGS FQ 63 Cristal RS -31,002778 -52,05 














































UFRGS GUA 04 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 05 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 06 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 07 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 12 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 13 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 17 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 18 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 19 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 20 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 21 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS GUA 22 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
UFRGS HFE 02 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 03 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 04 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS HFE 05 Erechim RS -27,633889 -52,273889 
UFRGS MEV 01 Mata Estrada Velha-Rio Grande RS -32,035 -52,098889 
UFRGS MEV 02 Mata Estrada Velha-Rio Grande RS -32,035 -52,098889 
UFRGS PL 17 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 44 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 200 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 201 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS PL 300 HBITL-Pelotas RS -31,771944 -52,342778 
UFRGS POS 18 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 20 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 25 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS POS 27 Pedro Osório-Ar. Moreira RS -31,863889 -52,822778 
UFRGS PRM 13 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS AS 17 Cambará do Sul¹  RS -29,191667 -50,0975 
UFRGS AS 05 Cambará do Sul¹  RS -29,191667 -50,0975 
UFRGS PRM 129 Pró-Mata/São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PRM 105 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS RIB 20 Barra do Ribeiro RS -30,290833 -51,300833 
UFRGS SLS 07 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 08 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 13 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 14 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS SLS 17 São Lourenço do Sul RS -31,365 -51,977778 
UFRGS PM 47 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 65 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 66 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 70 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 74 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 76 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 79 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 80 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 86 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 87 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 91 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 99 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 100 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS PM 104 Pró-Mata /São Francisco de Paula RS -29,550768 -50,276487 
UFRGS TAI 40 ESEC Taim- Rio Grande RS -32,7425 -52,574444 
UFRGS TAP 03 Tapes RS -30,72778 -51,395833 
UFRGS FQ 105 Guaíba RS -30,113889 -51,325 
